
Genomika hospodářských zvířat
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Mapování QTL pomocí 

vazbové nerovnováhy

Linkage Disequilibrium (LD)
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Mapování QTL pomocí vazbové nerovnováhy

Åzaloģeno na existenci LD mezi QTL a 

markerem v náhodně se pářící populaci.

ÅZ efektu testovan®ho markeru na fenotypovĨ 

znak usuzujeme na pŚ²tomnost a efekt QTL.
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Faktory ovlivňující vznik a degradaci LD 

v populaci

IBD, Identity By Descends

Đsekchromoz·museshodnĨmialelami (haplotyp),

jak®mŊlpŚedek,u kter®hovznikla pŚ²ļinn§mutace

ovlivŔuj²c²variabilituuģitkov®hoznaku.

JepotomkŢmpŚed§v§nbezrekombinace.
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Úplná LD

Není LD

Mapová 

vzdálenost
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LD je kontinuálně erodována 

rekombinací



Faktory ovlivňující velikost a rozsah LD v populaci

DŮLEŽITÉ

N§hodnĨ posun (random drift) 

Upopulac²srelativnŊmalĨmpoļtemjedincŢovlivŔujefrekvence

alel aholotypŢ. Ļ²mjemenġ²Nepopulacet²mvŊtġ²je efektdriftu

(viz vĨġe).
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Faktory ovlivňující velikost a rozsah LD v populaci

DŮLEŽITÉ

Selekce 

Vliv selekcena LD z§vis²na smŊru,intenzitŊa d®lcetrv§n²

selekce. Selekce redukuje genetickou variabilitu v n§sleduj²c²

generacia produkujenegativn²LD mezi lokusy. Kdyģje selekce

aplikovan§na urļitĨlokus, sousedn²lokusy, kter®jsou s t²mto

lokusemv LD budoum²tzvĨġenouLD. Tzv. hitchhikingefekt.
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Faktory ovlivňující velikost a rozsah LD v populaci

DŮLEŽITÉ

KŚ²ģen²  

TvoŚ²nov®faleġn®LD mezi lokusy, kter®dŚ²venebyly v LD

v pŢvodn²chpopulac²chamŊn²rozsahLD pro lokusykter®byly v LD

v pŢvodn²chpopulac²ch.

Tytofaleġn®LD serychleztr§cej²vn§sleduj²c²chgenerac²ch.
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Hlavní faktory ovlivňující LD u hospodářských zvířat

DŮLEŽITÉ

V populac²ch hospod§ŚskĨch zv²Śat je pro LD 

rozhodující

velikost populace. 

Efektivní velikost

populace je u vŊtġiny hospod§ŚskĨch zv²Śat mal§, a proto je 

rozsah LD 

velký!!!
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Efektivní velikost populace Ne

je poļet jedincŢ, kterĨ zapŚ²ļin² stejnĨ pŚ²rŢstek inbreedingu, jako 

kdyby se rozmnoģovali jako ide§ln² populace.

Jinak: m§me velkou populaci, kter§ nen² ide§ln², napŚ. je v n² vŊtġ² 

poļet samcŢ. V n² je pŚ²rŢstek inbreedingu stejnĨ, jako v menġ² 

populaci, kter§ je ide§ln². 

Ne N

1

Ne = 

2    F      

4 Nm Nf

Ne = 

Nm + Nf

stejnĨ poļet 

samcŢ         

a samic

nestejnĨ

poļet samcŢ      

a samic

Tato metoda je zaloģena na analĨze pomŊru pohlav²,                    

existuje v²ce metod. 12



Run of Homozygosity ROH

DŮLEŽITÉ

Inbreeding koeficient F je pravdŊpodobnost,ģena n§hodnŊ

vybran®mlokusuv populacijep§ralelĂidenticbydescentñ,IBD.

F seobvyklepoļ²t§z rodokmenu,pravděpodobnost ģep§ralel

je IBD je odhadována statisticky.

Spouģit²mhigh-densitySNPanalĨzymŢģebĨtm²rainbreedingu

pro populaciurļena,i kdyģnen²rodokmenk dispozici.

Skuteļn§hodnotainbreedingupro jedincemŢģebĨtvypoļtenaz

celogenomov®sekvence.

Dvapostupy:

1/ testov§n²markerŢidentickĨchby stateIBS

2/ runsof homozygosityROH
13



Run of Homozygosity ROH

ROH jsou¼sekyDNA snepŚeruġenĨmi¼sekylokusŢ,kter®jsou

homozygotn²u jedince,alepolymorfn²v populaci.

SamozŚejmŊ,to nemus²znamenat,ģekaģdĨtakovĨ¼sekzdŊdil

jedinecodspoleļn®hopŚedkabezrekombinace.

Nicm®nŊ,i kdyģROH mŢģevzniknout z rŢznĨchdŢvodŢ,

pŚedpokl§d§se,ģehlavn²mdŢvodemje inbreeding.

Projedinceplat²,ģe

koeficient inbreedingu je podíl genomu, který

je „identical by descent“, IBD, což lze určit z

analýzy „run of homozygosity“, ROH.
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Inbredn² deprese

Studie z posledn² doby ukazuj² n§sleduj²c².

Nebyl zjiġtŊnefekt druhu, ale populace(plemene). Tj. deprese

z§vis²v²cenafrekvenc²chalelsegreguj²c²chuvnitŚplemen,neģna

fyziologickĨchspecifik§chdruhŢ.

U hosp. zv²Śatjak§kolivselektovan§vlastnostmŢģebĨtpostiģena

inbredn²depres².
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Inbredn² deprese

DrŢbeģ

Produkļn²syst®myjsou zaloģenyt®mŊŚvĨhradnŊna kŚ²ģen².

Inbreedingov§depresemŢģebĨtzekonomick®hohlediskapominuta.

Ml®ļnĨ skot

VŊt.ļistokrevn§plemena. Protodepresemus²bĨtpodkontrolou.

Uostatn²chdruhŢje situaceintermedi§rn².
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Inbredn² deprese

U produkceml®kaseodhadujepokles0,37% na1% inbreedingu.

U holġtĨnaje roļn²pŚ²rŢstekinbreedinguca 0,12%, tj. za generaci

0,6%pŚigeneraļn²mintervalu5 let.

Potom, je-li roļn²genetickĨzisk u holġtĨnaca 100 kg ml®kana

laktaci,tj. 1%souļasn®hofenotypov®hoprŢmŊru10 tis. kg. Inbredn²

depresezarok potomodpov²d§0,044%fenotypov®hoprŢmŊru,to je

4,4% genetického zisku.

To sicenen²mnohopro jednuvlastnost,alepoļ²t§me-li sdepres²i u

ostatn²chvlastnost²,jeekonomickĨvĨznamnepochybnĨ.
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DNA chips, DNA microarrays
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Z²sk§n² DNA

Kontrola kvality

Celogenomov§ 

amplifikace

Fragmentace

Hybridisace

Scan

Softwarov§ analĨza

Data
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Funguje na principu alelově specifické hybridizace
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řada aplikac². N§s zaj²m§ zvl.

identifikace alel SNP.

N§sledn®vyuģit²pŚigenotypizaci, forenzn²analĨze,odhadu

predispozicek chorob§m,identifikaci mutac²v z§rodeļnĨchlini²ch,

somatickĨchmutac²vn§dorech.

Pronaġe¼ļelyje dŢleģit§genotypizacealel SNPan§sledn§

analĨzavazbov®nerovnov§hy.
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Ļasto se pouģ²vaj² ļipy fy Illumina(Ś²jen 2016): 

Bovinn² SNP ļipy:

VBovineLDGenotypingBeadChip: 7 931 SNPs

VBovineSNP50 v3 DNA Analysis BeadChip: 53 714 SNPs

VBovineHDDNA AnalysisKit : 777 962 SNPs

Sekvenaļn²technologie:

VTruSeq Bovine Parentage Sequencing: panel 200 ISAGem

doporuļenĨchSNPs pro parentitu plus 66 SNP asociovanĨchs

recesivn²midŊdiļnĨmichorobami
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Prase: PorcineSNP60 DNA Analysis Kit v2: 64 232 SNP
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Genomová selekce
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Cíl šlechtění

ÅGenetickĨ zisk = ekonomickĨ zisk

ÅVĨbŊr jedincŢ dle genetick®ho, nikoli dle 

fenotypov®ho zaloģen² 



Uģitkovost

Chovatel VĨģiva

Genetika

(5-40 %)
ProstŚed²

N§hodn® 

vlivy

Fenotyp = genotyp + prostŚed² 



Plemenná hodnota

ÅOdhad genetick®ho zaloģen² jedince pro 

odchylku v uģitkov® vlastnosti od prŢmŊru 

vrstevn²kŢ

ÅAditivn² ¼ļinek genŢ

ÅZohlednŊn² pŚ²buznosti vġech jedincŢ 

vstupuj²c²ch do modelu

ÅRPH ïPH pŚevedeny na prŢmŊr  



otec matka

polosourozenci polosourozenci

ļinitele genetické

chovatelského zaloģen²

prostŚed² jedince

potomci

namŊŚen§ 

hodnota

Plemenná hodnota



Genomová selekce

Pracuje na základě rozdělení celého genomu do

chromozómových úseků definovaných sousedními

markery a následného sledování efektů těchto

chromozómových úseků.
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Genomová selekce

Vyuģ²v§pŚedpokladu,ģeefekty chromoz·movĨch¼sekŢbudou

shodn®v cel®populaci,protoģemarkery jsou v LD s QTL mezi

markery(maj²stejnouvazbovouf§zi).

GSpŚedpokl§d§,ģevġechnymarkerymohoubĨtvevazbŊke genu

ovlivŔuj²c²mvlastnost.

Proto hustota markerŢmus²bĨtdostateļn§,aby zajistila, ģe

vġechnyQTL jsou v dostateļn®mLD s markerynebohaplotypy

markerŢ.

To umožňují SNP.

33



Praktické použití genomové selekce 

1. Odhad efektŢchromoz·movĨchsegmentŢv referenļn²

populaci. Zv²Śatareferenļn²populace tedy mus²m²t

stanovenygenotypymarkerŢam²tz§znamyouģitkovosti.

2. PŚedpovŊŅGPH pro zv²Śatamimo referenļn²populaci,pro

mlad®bĨļky,jalovice, kaneļkyatd. Tito kandid§timaj²

k dispozici pouzegenotypymarkerŢ,ale nemaj²k dispozici

¼dajeo vlastn²uģitkovostinebo uģitkovostipotomstva.

Form§ln²kvantitativn²genetikapoļ²t§s t²m,ģepotomek

zdŊd²polovinuvlastnost²odkaģd®hozrodiļŢ. Veskuteļnosti

to takdocelaneplat². 34



Praktické použití genomové selekce 

VġechnySNP efekty jsou simult§nnŊodhadov§nyv referenļn²

populaci, kter§je genotypov§naa fenotypov§nas pouģit²m

statistick®homodelu(pŚedpokl§d§me50000SNP):

yi =m+ X i1 x b1 + X2i x b2 +é + X50000i x b50000+ ei

yi je fenotypzv²Śetei; mprŢmŊr; X i1 genotypzv²Śetei pro marker

1; eiresidu§ln²efekt
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Praktické použití genomové selekce 

Metodapouģ²v§BLUP k odhaduSNPefektŢ,nazĨv§senŊkdy

SNP-BLUP.

36

Genomick§plemenn§hodnota selekļn²hokandid§taĂjñje

pŚedpov²d§najako:

GEBVj = X1j x 1 + X2j x 2 +é + X50000j x 50000

1 je odhadefektuSNP1, X1j genotypzv²Śetej pro SNP1



Ale:

Vlastn²vĨpoļetplemenn®hodnoty se

prov§d²napŚ. metodou:

ÅBLUP-AM

ÅRR BLUP

ÅG BLUP

ÅssGBLUP

ÅBlendingssG BLUP 37

Při praktickém použití genomové 

selekce se používají tyto metody



V tradiļn²BLUP je PHodhadov§naspouģit²m

fenotypŢarodokmenovĨchpŚ²buznost².

V GBLUP je GPH odhadov§nas pouģit²m

fenotypŢagenomovĨchpŚ²buznost²,kter®jsou

zaloģenyna celogenomovĨchhustĨch

markerovĨchdatech.
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Genomov§pŚ²buznostmezi zv²Śaty1 a 2 je

poļ²t§najako korelacemezi jejich SNPgenotypy

X j1 aX j2pŚesvġechnySNPj.

GBLUPje tedyvelmipodobn§tradiļn²BLUP, ale

rodokmenové příbuznosti jsou

nahrazeny genomovými.

Mohou bĨtpouģitytradiļn²metody vĨpoļtua

software. 39



Rodokmenov§pŚ²buznostsourozencŢje 0,5

tedy by mŊlisd²let50% spoleļnĨchalel. Ve

skuteļnostimohou sd²let40% nebo 60%

spoleļnĨchalel. Tato odchylka mŢģebĨt

detekov§nagenotypov§n²mmarkerŢ.

GBLUP je pŚesnŊjġ², protoģe genomov§ 

pŚ²buznost je pŚesnŊjġ², neģ rodokmenov§.
40



Plemenná hodnota BLUP – AM
Best Linear Unbiased Prediction ïAnimal Model

nejlepġ² line§rn² nevychĨlen§ pŚedpovŊŅ ïmodel zv²Śete

Genetick® zaloģen² jedince pro konkr®tn² vlastnost

Y =  X.b+  Z.a +  e

Y vektor namŊŚenĨch uģitkovost² (v. pozorov§n²)

X, Z matice pl§nu pokusu pro systematick®  chovatelsk®

prostŚed² (X) a pro n§hodn® efekty vļetnŊ plemennĨch    

hodnot (Z)

b vektor odhadovanĨch fixn²ch efektŢ

a vektor odhadovanĨch n§hodnĨch efektŢ 

e vektor n§hodnĨch vlivŢ prostŚed² (v. rezidu²)



Plemenn§ hodnota

A je matice pŚ²buznosti

b⅞ je vektor odhadovanĨch fixn²ch efektŢ,

© vektor pŚedpov²danĨch n§hodnĨch efektŢ, 

plemenná hodnota
a  je pomŊr residu§ln²ho a aditivnŊ genetick®ho rozptylu,    

a = s2e/ s
2
a



Co vstupuje do odhadu

PŚed genomikou

ÅPŢvod, tj. pŚ²buzensk® vztahy

ÅKontrola uģitkovosti

Po zaveden² genomiky

ÅPŢvod, tj. pŚ²buzensk® + genomick®vztahy

ÅKontrola uģitkovosti



Vícekroková metoda

ÅNejrozġ²ŚenŊjġ²

ÅV praxi od 2010

ÅPŚedpovŊŅ PH pouze pro genotypizovan§zv²Śata 

Nevýhody:

ÅU malĨch populac²

ÅNeschopnost porovnat genotypovan®a negenotypovan®

jedince 



Vícekroková metoda

Å1. krok ïpomoc² statistickĨch analĨz pŚiŚazeny 

uģitkov® hodnoty jednotlivĨch SNP (jakou 

uģitkovost m§ jak§ mutace v genotypu jedince)

Å2. krok - ,,seļtenyñ jednotliv® ¼ļinky genŢ ï

seļteny ¼ļinky jednotlivĨch SNP a sestavena 

genomick§ PH (GPH) jedince



Jednokroková metoda

ÅPŚedpovŊŅ PH pro celou populaci

ÅNeodhaduje ¼ļinky jednotlivĨch SNP

ÅUpŚesnŊn² pŚ²buzenskĨch vztahŢ

ÅPro genotypovan®a negenotypovan®jedince, tedy

porovn§n² poŚad²
ÅM²sto A-1 je H-1 = (G + A)

ÅPŚesnŊjġ², jednoduġġ²

ÅM²rn® zvĨġen² spolehlivosti i pro negenotypovan®
jedince, tedy 

zpŚesnŊn² odhadu PH 



Jednokroková metoda

ssGBLUP

uģitkovost

Y = Xb + Zu + e

H

G+A



Při ssGBLUP

se upravuje matice příbuznosti H, a to 

spojením genomové matice příbuznosti G s 

rodokmenovou maticí příbuznosti A



H-1 = A-1 + 
0                        0 

0  G-1 - A22
-1 0

Slouļen§ 

matice

pŚ²buznosti

Rodokmenov§ 

matice

pŚ²buznosti 

vġech jedincŢ

Genomov§  

matice

pŚ²buznosti 

genotypovanĨch 

jedincŢ

Rodokmenov§  

matice

pŚ²buznosti pouze 

genotypovanĨch 

jedincŢ

-1 znaļ² inverzi matice



ssGBLUP

H je slouļen§ matice pŚ²buznosti, spojuje rodokmenovou (A) a genomickou (G) pŚ²buznost. 

1



Imputace

Na z§kladŊzn§mĨchgenotypŢSNPzv²Śeteje urļen

jehohaplotyp,protoģestejnĨhaplotypbyl pozorov§nu

jinĨchzv²Śat.

Tedy: chybŊj²c²genotypmŢģebĨtpŚeļtenz genotypu

jinĨchzv²ŚatsestejnĨmhaplotypem.

Software: Beagle,Fimpute,Alphaimpute.
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Budoucnost

ss odhad užívající nelineární 

statistickou metodu  a data ze 

sekvenace!
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Faktory ovlivňující přesnost GS

PŚesnost odhadu GPH z§vis² na nŊkolika parametrech. 

1) Rozsah a velikost LD mezi markery a QTL.

2) Poļet zv²Śat sfenotypy a genotypy vreferenļn² populaci,   

ze kter® jsou efekty SNP odhadov§ny.

3) PŚ²buznost (genetick® propojen²) mezi referenļn² populac² 

(kter§ je genotypovan§ a fenotypovan§) a populac² s kandid§tn²mi 

zv²Śaty (kter§ je genotypovan§, ale nen² fenotypovan§).

4) DŊdivost (heritabilita - h2) sledovanĨch znakŢ.

5) Distribuce QTL efektŢ.

První tři faktory lze ovlivnit, druhé dva ne!
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Prvn²komerļn²ļipv r. 2008 ïIllumina BovineSNP50

BeadChip.

Dostupn®provġechnydŢleģit®druhyhosp. zv²Śat,ovce,prase,

kŢŔ,kur, koza,pstruh,losos,atd.

PoļetSNPv prvn²generaciļipŢ50ï60 tis.

V souļ. (2015) je jen pro skotnab²zeno11komerļn²chļipŢod

3 nejvŊtġ²chfirem, Illumina, Neogen-GeneSeek,Affymetrix.

D§lesenab²z²tzv. customļipy.
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Celogenomové asociační studie 

GWAS

Genome-Wide Association Study
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Grafzn§zorŔujenŊkoliksilnŊasociovanĨchpodezŚelĨchlokusŢ.

KaģdĨbod pŚedstavujeSNP, osa X je genomick§

lokalizace,osaY ¼roveŔasociace.

PŚ²kladukazuje asociaci pro mikrocirkulaci, body nahoŚeindikuj²genetick®

varianty,ļastŊjinal®zan®ujedincŢkonstrikcemiv malĨchc®v§ch.
57



Asociace 44 280 SNP s odhadnutĨmi plemennĨmi hodnotami pro procento ml®ļn®ho tuku 

u 2327 jedincŢ nŊmeck®ho holġtĨna
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Ještě pár poznámek
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Customer chips
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Softwarové nástroje pro 

zpracování dat z analýzy SNP

PLINK

Jepovaģov§nzaurļitĨstandardpro managementdat.

Atdé
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Do 10 let (?) se bude u hospod§ŚskĨchzv²Śat

prov§dŊtsekvenov§n²kompletn²hogenomu.
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6.



Současný stav genomové selekce

66



Genomová selekce teoreticky 

popsána 2001.
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V ČR
U holġtĨnsk®ho skotu prob²h§ ve spolupr§ci Svazu 

chovatelŢ holġtĨnsk®ho skotu, ĻMSCH a.s., Plemdats.r.o. 

a VĐĢV. 

VZah§jen byl vĨpoļet GPH u mladĨch bĨļkŢ a jalovic, 

jednokrokov§ metoda. 

VProbŊhla validace GPH pro znaky produkce v 

Interbullu.

VRutinn² vĨpoļet GPH pro znaky produkce a somatick® 

buŔky realizuje Plemdats.r.o. 

VGenotypov§nobylo 450 starġ²ch krav. C²lem je 

zpŚesnŊn² n§rodn²ho odhadu GPH.68



V ČR

U holġtĨnsk®hoskotu jsou vĨsledkyodhadu GPH

pravidelnŊpublikov§nyna str§nk§chSvazuchovatelŢ

holġtĨnsk®hoskotu.

69



70



71



P
O

R
 

L
IN

-R
E

G

J
M
É
N
O
 
B
Ý
K
A
 
 
 
 
 
 

R
O
K
 
N
A
R
O
Z
E
N
Í

O
R

G

D
Ě
D
.
 
V
A
D
Y
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

O
T
E
C
 
J
M
É
N
O

O
M
 
J
M
É
N
O

g
S

IH
 

D
C

E
R

 P
R

O
D

S
T
Á
D
 
P
R
O
D

R
 -

P
R

O
D

D
I-M

L
K

M
L
É
K
O
 
K
G

T
U

K
 K

G

T
U

K
 %

B
Í
L
K
 
K
G

B
Í
L
K
 
%

1NEO-437 SUNNYDAY        2013 401 NUMERO UNO      ALTAIOTA        150,8 0 0 82 141 305 67 0,74 25 0,26

2NEO-513 SILVER          2013 170*TV*TL*TY           MOGUL           SNOWMAN         150,2 0 0 77 147 2072 78 0,08 51 -0,02

3NXB-120 RASTY           2012 201*TV*TL              SUDAN           O MAN           145,2 0 0 79 150 2093 72 0,01 56 0,03

4NEO-572 ABBADO          2012 121*TV*TL*TY           NUMERO UNO      PLANET          145,0 0 0 85 126 388 48 0,45 18 0,12
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„V éře genomiky je fenotyp 

králem.“

U vġechdruhŢmaj²kl²ļovĨvĨznam

fenotypov§datavysok®kvality.
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U skotu odhalilosekvenov§n²1000bĨkŢv²ce

neģ 30 mil. SNP.
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Zavedena ¼spŊġnŊ u velkĨch populac², tj.

holġtĨn

siment§l

jersey 

brown swiss.
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Ml®ļnĨ skot

GS umoģŔuje omezit resp. ukonļit tzv. 

Ăstar systemñ.

NadmŊrn®pouģit²nŊkolikavynikaj²c²ch

plemen²kŢ,kteŚ²jsouvyuģ²v§nijakootcov®

bĨkŢ. To vedek vyġġ²muinbreedingu.

Pozor! V praxi bylo dosudzaveden²GS

spojenosvyġġ²minbreedingem!
77



Ml®ļnĨ skot

Implementaceznamenalavyġġ²genetickĨ

zisk,napŚ. v KanadŊsezdvojn§sobil.

Z§roveŔse ale zvĨġilinbr²ding. Đkoldo

budoucnaïzvĨġitzisk a omezitinbr²ding.

Zkr§cen² odhadu PH u bĨkŢ z v²ce neģ 6 let 

na 3 roky.

Staļ² menġ² poļet inseminaļn²ch stanic.
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MasnĨ skot

GS nebyladosuduplatnŊnav takov®m²Śe,

jako uml®ļn®ho:

Vniģġ²pŚesnost

Vekonomick®vĨhodynejsoutak vysok®

jako uml®ļn®hoskotu
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MasnĨ skot

PŚesnostGPHniģġ²,neģuml®ļn®hoskotu:

VReferenļn²populacem§niģġ²kvalitu.

VM®nŊzv²Śatv ref. populaci pro jedno

plemeno,ta nejsoutestov§napodle uģ.

potomstva.

V Ref. populace a populace v n²ģse

selektujejsoum®nŊgenetickypropojen®

neģuml®ļ. plemen.
80



MasnĨ skot

HolġtĨnjepŚevaģuj²c²ml®ļn®plemeno.

JehoNe jem®nŊneģ100.

MasnĨchplemenje mnoho.

Každé má Ne větší, 

než holštýn!!!

Kaģd®m§sv®specifick®vlastnosti. 81



Prasata
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Nejdůležitějším krokem v selekci je výběr 

kanců v nukleových chovech.

VĨsledkytestov§n²kancŢpŚich§z²

vŊtġinoupŚedvĨbŊremelitn²chkancŢ,

takģezlepġen²vĨsledkŢv dŢsledku

redukce generaļn²hointervalu je

limitov§no,i kdyģs pomoc²GS lze

dos§hnoutasi 25% redukcegeneraļn²ho

intervalu.
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Protoje GSorientov§nazvl. na

V znaky, kde je z²sk§n²dat invazivn²

(jateļn§hodnota);

Vmatern§ln²znakyukancŢ;

VuģitkovostkŚ²ģencŢ,kter§nemŢģebĨt

hodnocenauļistokrevnĨchzv²Śat.
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V komerļn²m ġlechtŊn² prasat je v souļ. dobŊ 

nejļastŊji pouģ²vanou aplikac² GS 

jednokrokovĨ odhad, zaloģenĨ na 

imputovanĨch genotypech.
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CenakanceabĨka
U skotujebĨktestov§nvevyġġ²mvŊku(dcery

dokonļ²1. laktaci),n§kladyjsouvysok®. BĨk

mus²bĨtchov§n,mus²se shrom§ģditvelkĨ

poļetd§vek,test potomstva je zah§jenpo

dlouh®dobŊ.

N§kladna genotypizacii sekvenacibĨkaje

relativně nízký ve srovnání s náklady na

konvenční testování.
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CenakanceabĨka
U prasat jsou n§kladyna odchov niģġ²,

selekļn²mikandid§tyjsou vġichnitestovan²

ļistokrevn²kaneļcis rodokmenem.

Proto jsou náklady na genotypizaci kance

relativně významnější.
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Dalġ² rozvoj u prasat

U prasathraje vĨznamnouroli u mnoha

znakŢheter·ze. Je-li GPH je zaloģenana

datecho uģitkovostikŚ²ģencŢ,je uģiteļn®

zaŚaditdo modelu ne-aditivní genetické

efekty, kter®zpŢsobuj²heter·zi.

To mŢģezvĨġitpŚesnostGPH a sn²ģitjej²

vychĨlen². 88



Drůbež
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Tradiļn² ġlechtitelsk® programy 

již mají 

kr§tkĨ generaļn² interval.

V²ceļetn® pŚekrĨvaj²c² se generace za rok se 

selekc² kaģdĨch 6 tĨdnŢ u brojlerŢ, 

nepŚekrĨvaj²c² se roļn² generace u nosnĨch.
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Velmi vysokĨ poļet selekļn²ch kandid§tŢ a 

vysok§ intenzita selekce.

Desetitis²ce sel. kand. na linii a generaci, jen 1-

3% samcŢ selektov§no pro ġlechtŊn².

Proto

genotypizace musí být levná!
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U drŢbeģe je genetickĨ pokrok z ļistĨch lini² 

pŚen§ġen kŚ²ģen²m pyramidovŊ do velk®ho 

poļtu brojlerŢ nebo nosnic.

Jedna linie vnáší jen 25%!!!
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U drŢbeģe nen² spolehliv§ metoda 

kryokonzervace, selektovanĨ samec m§ jen 

m²stn² vĨznam.
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Optim§ln² je  

sledování haplotypů zpětně k původním 

liniím 

a n§sledn§

selekce čistokrevných linií podle přítomnosti 

výhodných haplotypů.
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Hlavn² pŚ²nos

GS u drŢbeģeje zvĨġen²přesnosti odhadu

PH vevŊkupubertyu znakŢ,manifestovanĨch

pohlavnŊspecificky.

95



Koně
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Hlavní výzvou

je limitovan§dostupnost kvalitn²ch

fenotypovĨchdat ve srov. s ml®ļnĨm

skotem.

GS m§ enormn² potenci§l.
97



VKonŊmaj²znaļnŊrŢznorod®vyuģit².

VMenġ²pod²lprofesion§lŢmezi chovateli

neģu ostatn²chdruhŢhospod§ŚskĨch

zv²Śat(eufemisticky řečeno)!!!

VVysok§cenakon²penŊģn²acitov§.

Proto je management populace a design 

ġlechtŊn² st§le probl®mem.98



Generační interval

U kon²delġ²,neģbyl u ml®ļn®hoskotupŚed

GS.PŚesnostodhaduPHniģġ².

KŢŔje ca 9-10 let starĨ!!!kdyģje zn§majeho

konvenļn²PH. PokudsevŢbeczjiġŠuje!!!
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U sportovních koní

je znaļn§vĨmŊnagenetick®homateri§lu

meziplemenyazemŊmi.

GS poskytuje moģnostpŚ²stupuk plem.

hodnot§mprozahraniļn²konŊ.

Podm. je gen. propojen²mezipopulacemi.

Odhady pro v²ceznakŢ,jednokrokov§

metoda. 100



Budoucnost (pro všechny druhy)

Ļastoje pŚek§ģkoucenagenotypizace. S

jej²mpoklesembudepouģit²GSstoupat.

To pomŢģesestaven²vŊtġ²cha

aktu§lnŊjġ²chrefer. populac².
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Budoucnost

Editace genomu

C²len§zmŊnasekvenceDNA v buŔce.

UmŊlesyntetizovan®sekvence jsou

integrov§nydopŚesnŊdefinovan®pozice.

CRISPR/Cas9 !!

Praktick®aplikacejsounadosah. 102



Budoucnost

Editace genomu

jeslibn§umajorgenŢ,alepodstatnŊm®nŊu

komplexnŊpodm²nŊnĨchvlastnost². Sem

ale patŚ²vŊtġinaekonomicky dŢleģitĨch

vlastnost².

PraktickĨvĨznameditace proto bude

omezenĨ. 103



Srovnání s rostlinami

Zcelarozd²ln®.

Genetick®zlepġen²mnoha rostlinnĨch

druhŢje zaloģenona klonech a jejich

testov§n²vrŢznĨchpodm²nk§ch.

C²lemje klon s jasnĨmipŚednostmiv

resistenci.
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Srovnání s rostlinami

Velkou vĨhodoupr§ces klony je, ģe

genomick®hodnocen²mŢģebĨtvelmi

dŢkladn®,protoģe

příslušný fenotyp může být využíván 

velmi dlouho.
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