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ABSTRAKT

Tato praca sa venuje metdodam aplikovanym v molekejaenetike, ktoré sa uphaiju

v zuacltovani populacie hospodarskych zvierat so zameraairovce. Je tu opisané
Srachtenie oviec, podrobny pi&d molekularne genetickych metdd. A tieZz sa venuje
genetickym markerom, technolégii DNA chipov pri i&@gtii MAS a genomickej

selekcie u oviec.

Kruéové slova genomika, molekularne genetické metody, genetiokyker, ovca

ABSTRACT

This work is about methods applied in molecularegies which are used to grading up
of agricultural animal population with a focus dw tsheep. It describes sheep breeding
and detailed overview of molecular genetic methdidalso includes genetic markers,
the DNA chips technology during the MAS applicatenmd genomic sheep selection.
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1 UVOD

Téma Molekularne genetické metddy a ich uplathenmudach’ovani populacii
hospodarskych zvierat s aplikaciou na ovce sonylsiala pre méj zaujem d'achtenie
hospodarskych zvierat. Chcem sa hlavne zafmesaovce z dovodu mdjho blizkeho
vzt'ahu k tomuto druhu. Ovca je vynikajuci druh vhodnstovaniu.

K molekularnym genetickym metédam som sagsoStadia na univerzite dostala iba
okrajovo. Tychto metdd je Veni vel'a a zamerala som sa na tie, ktoré sa daju ¥yuZi
v zu¥ach’ovani populacie hospodarskych zvierat. V praci sanzamerala na vyznam
genetickych markerov a na ich funkciu v molekul@mygenetickych metédacbhalej
som opisala stav sekvenovania genomu oviec a jésledne vyuzitie v zliacttovani

populacie oviec.



2 CIEL PRACE

Cielom préace je spracovanajnovSie poznatky z oblasti molekularne genetioké
pristupu v metodach’dchtenia hospodarskych zvierat, aplikovanej na&hyustav v
Srachteni oviec.

V prvom rade je dblezZité oboznamsa so Bachtenim hospodarskych zvierat
a vyuzitim molekularnej genetiky WVachteni oviec. Ziska dostupné zdroje
o metodach pouzitych v molekularnej genetike atierSpracovia informéacie o
charakterizacii gendmu hospodarskych zvierat, pezizameranych na ovce. OdHhali
stav sekvenovania gendmu ovce. Zaobera genetickymi markermi a technoldgiou
DNA chipov pri aplikacii MAS a genomickej selekaieoviec. Nadobudniinformacie
o metdédach odhadu genomickej plemennej hodnotynaor sa s trendmi a vyladmi

v blizkej buducnostil&chtenia.



3 LITERARNY PREH I’AD

3.1 UvVOD DO SLACHTENIA OVCIi

3.1.1 HISTORIA SIACHTENIA

Prvé naznaky selekcie zvierat do chovu siahaju a&iktkom domestikacie
v mladSej dobe kamennej. Zvierata sa museli prpgpodmienkam chovu v zajati
a tie ktoré sa v tychto podmienkach boli schopreinmmoZovéd sa vyraznejSie podiali
na vzniku novych generacii. Selekcia oviec sa mnaharai sprostredkovavala
nahodne a empiricky. Prva choviakee spolky zéali vznika® zatiatkom 18. stordia.
Tieto spolky z&ali sledov@ a registrové povody zvierat, ktoré dali zaklad vzniku
plemennych knih a utvarantistokrvnych plemien. (HRAK, 2012)

Robert Bakewel (1725-1795) bol vynikajucirtiaghtitd’om, ktory v 18. stord&d
polozil zéklad modernym metédamlaghtenia hospodarskych zvierat. V mnoho
smeroch predbehol svoju dobu a predpoklada sa,ofke@riym Fachtitdom, ktory
pouZzil hodnotenie pda potomstva, najskér na baranoch a potom aj na dhyko
Pouzival prisnu selekciu v spojeni s pribuzenskiemenitbou (inbridingom)go sa
dalo oznait' za pokrokovu metddu. V jeho praci poswsali bratia Charles a Robert
Collingovi. Ich zasluhou sa &ali uvadz& do praxe prvé skusky kontroly UZzitkovosti,
predovSetkym u oviec a mtieeho dobytka. (HRAK, 2004)

V roku 1866 opat Gregor Johann Mendel (1822- 1§®pisal zakladné principy
dedinosti,¢im boli poloZzené zaklady nového vedného odborunetijey a pre vyuZzitie
jej principov procesel’achtenia rastlin a zvierat. Ak, 2012)

V dnednej dobe fungujuradchtitéské programy avedd sa plemenné knihy.
V kazdej krajine pbsobi organizacia, ktora ma raosti $achtitd’sky program. Na
Slovensku sa tato organizacia nazyva Zvaz chbeateviec a kb6z na Slovensku so
sidlom v Banskej Bystrici. Svaz chovdtadvci a koz posobi ¢eskej republike. Ich
tlohou je riadi Sachtitd’sky program, sledovanie, komunikacia, vymena pdavat

a vysledkov s ostatnymi chovéitei.
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3.1.2 VYUZITIE MOLEKULARNEJ GENETIKY V SCACHTENI OVIEC

Molekularna genetika preZiva obdobie intenzivnebpnrachu a vyuZiva svoje
uplatnenie uz aj v praktickon’@&chteni oviec. Princip, ktory je najviac vyuZivgey
detekcia varianty génu priamo na molekule DNA aond&vanie selekcie zvierat na
z&klade tejto informécie. Genotypizacia na vnimévesti klusavke bola zavedena
v Ceskej republike v roku 2003. Do plemenitby &3idy plemien mohli by zaradeni
len barany, ktori boli nositelia Zziaducej alely ARSkupiny odolnosti R1 a R2). NovSie
vyskumy poukazali, Ze tato alela nie je optimalnia’adiska Zivotaschopnosti zvierat.
Preto bolo v roku 2011 umoznené zéwmanie do chovu aj baranov zaradenych do
triedy odolnosti R3, ak su noditai "divokej" alely ARQ, ktord sa spdja s vySSou
Zivotaschopna®u. V skasnosti je teda program zvySovania genetickej asdbiloviec
voci klusavke zamerany iba na eliminaciu neziaduclelyd/RQ.

MoZnos' genotypizacie génu vysokej plodnosti Fecje dalsim prikladom
praktického pouZzitia metdd molekularnej genetikymio sa vyznamne zefektivnila
detekcia jeho nosifev. V minulosti nositelia plodného génu saawali na zaklade
opakovanych sledovani ¢gov jahniat vo vrhoch vlastnych i vo vrhoch potowasalebo
bol na tento &el laparoskopicky wovany p@et ovulovanych vagok. V dnesSnej dobe
uréenie nositéstva tohto génu je mozné na zéklade vzorky DNArave&e Je to mozné
uz od jeho narodenia. \V'achteni dobytka je v poslednej dobe stale roz§sene
genomicka selekcia zalozena naavani polymorfizmu jednotlivych nukleotidov (SNP
- single nucleotide polymorphism), kedy s&ujé varianty vékého mnozstva (desiatok
az stoviek tisic) nukleovych b4z na DNA. V podstséeto d4 porovmaso situaciou,
kedy v ndvode na Zzivot, akym je DNA, piame v kazdom odseku jedno pismenko.
Toto uZ sta&i na to, aby sme mohli zvierata navzajom porovtigawpresiova’ mieru ich
vzajomnej podobnosti a vykonavaelekciu najmé& u mladSich kategorii zvierat na
zaklade ich genotypu. Da saakava, Ze v budulcnosti tento postup najde svoju
realizaciu aj v oblastil&chtenia oviec, najma u dojnych plemien.

Efektivne rozSirenie vyhodnych génov d@alSich generacii bude v budulcnosti
rieSené mimo iného aj pomocou klonovania. Otazkanddania vyvolava Siroku
diskusiu uz dlhSiu dobu. Do histérie uz vstupil@jgw spésobom aj ovca Dolly (Obr.
¢.1).
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Obrazoké. 1: Ovca Dolly (Zdroj: 8USTAD, SIMMONS, 2009)

Ovca Dolly bola prvym UspeSne naklonovanym cicavotorAK, 2012)

Vedecki pracovnici z vyskumného instititu v Roslikery sa vyskytuje v Skétsku
nedaleko Edinburghu, ovcu Dolly vytvorili metédou fézvajika (Obr.¢.2) z ovce
plemena Blackface (matka w#{a) a bunky z vemena ovce plemena Finn Dorset
(geneticka matka). Geneticky material vo #aji ovce plemena Blackface bol
zlikvidovany eSte pred fuziou s bunkou z vemenaoTmovo vybavené vajko bolo
postupne stimulované k deleniu. Tak sa zrodilo gmbrktoré bolo néasledne
implantované do maternice inej ovce plemena Blazkfendhradna matka). Embryo
potom narastalo a vyvijalo sa. Po uplynuti dobgvility, narodila sa ovca Dolly
(SNUSTAD, SIMMONS, 2009) Narodila sa 5. 7. 1996 za pritomnosti profilnWta.
(HoRAK, 2012)
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Obrazoke. 2: Postup pri klonovani (ZdrojNBSTAD, SIMMONS, 2009)

Tento postup, pdé ktorého bola Dolly stvorena, bol vysledkom inieneho
vyskumu bunkovych aspektov rozmnoZovania a trvdé ctor@ie. Za normalnych
okolnosti samdiie vajicko oplodneni satiia spermia. Vznikne zygota, ktora sa nasledne
deli za vzniku dvoch geneticky identickych bunidketo bunky sa mnohonasobne
rozdelia, a tak vytvoria viacbunkovy organizmus.okganizme potom zmeni spdsob
delenia utita skupina buniek. Takto vzniknu Specializovangnmmaozovacie bunky -
vajicka alebo spermie. Vako jedného takého organizmu potom splynie so smarmi
iného organizmu a zrodi sa novy potomok. Potomakedaie rastie a rovnaky cyklus sa
opakuje, generaciu za generaciou. Iba ovca Dolly mdina nezodpoveda tomuto
Standardnému spbésobu rozmnoZovania. Jej tvorcosiwvali pozornas odliSnému
cielu. (SNUSTAD, SIMMONS, 2009)

Patas siedmich rokov sa ovce Dolly narodilotSedravych jahniat. Bola utratena v
roku 2003 vo veku 7 rokov z dévodu ochorenia infelgtlc. (HORAK, 2012)
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3.2 MOLEKULARNE GENETICKE MARKERY A METODY
DETEKCIE

3.2.1 GENETICKE MARKERY

Geneticky marker je vysoko polymorfny znak. Tentoarker vykazuje
mendelisticki kodominantnu deédog’. Zistit ho mdéZzemé&ahko a jednozriae. Oproti
klasickym molekularne genetické markery viastredotivyhody:

a) daju sa relativngahko identifikovd a su poetné,

b) sl vysoko informativne,

c) mdzu by typované z mikroskopického mnoZstva tkaniva v adkalivek veku
jedinca (vratane embryi alebo po smrti jedinca),

d) DNA méze by dlhodobo uschovavana a je mozné sa tak k anajyakovane aj
po niekdkorotnom obdobi vraaa (KNOLL,VYKOUKALOVA , 2002)

Rozvoj metdd sa spaja s postupnym rastom novydinedégii v $achteni zvierat
smerujucich k zvySeniu uzitkovosti pomocou selekmeporovanej markermi (MAS -
marker assisted selection). Pre nadobudnutie takyatkerov je nutné poztianapu
génov a lokusov kvantitativnych znakov (QTL), rokoaodlezité je identifikovégény,
ktoré moéZzu ovplyiiova® nalezity 0zitkovy znak (kandidatne gény) a v
experimentalnych a komarych populaciach vykomaasocigné Studie. Problémom
tychto asocignych Studii je neidentifikovateé genetické pozadie a vazbova
nerovnovaha v populaciach. PretoZe uzitkové viasiren kvantitativneho charakteru,
je mnoho génov, ktoré prispievaju 2na k podielu variability sledovanej vlastnosti.

Molekularna genetika a genomika Vgldava tieto gény a ich vyuzitie. K ich
odhaleniu prispeje rozvoj metdd, ktoré pomdézu rgctetekovd nemalé mnoZzstvo
markerov. Konénu odpovd’ na dané otazky by vSak v budicnosti mohlo poskytn
kompletné odhalenie vyznamu génov a ich regquleh oblasti po Uplnom sekvenovanii
genomu zvierat.

Z vysledkov mapovaniéudského gendmu plynie, Ze vo vnduidského genomu je
2,1 mil. polymorfizmov DNA (SNP), ptbm dvajaludia su navzajom odliSni menej
ako v 1% svojich baz. Teoreticky by mohli takto stgva’ minimalne 2 miliony
molekularnych genetickych markerov, pretoze mankerndze by kazdy jednotlivy

bodovy polymorfizmus. VZFadom na vyskyt takého ¥Meeho mnozstva polymorfizmov
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a markerov sa vyvoj metdd v&snosti zameriava na Rk®objemové automatizované
metddy skreeningu.

Metody molekularnej genetiky sa aplikuju najma wodv smeroch. Aplikacia je v
testovani molekularne genetickych markerov (mapevayénov a QTL, asociaé
Studie) a v Studiu exprese genetickej informacie.

Existencia polymorfizmu na drovni DNA je zakladnyegpoklad pre existenciu
molekularnych genetickych (DNA) markerov. Medziith® vlastnosti tychto markerov
patria:

- na Specifickom fyzickom mieste gendému (lokuseharené sekvenciami baz, medzi
jedincami su tieto sekvencie variabilné

- vykazuju kodominantnu deftiog’ a su testovateé exaktne

- mézu ale nemusia byas’ou génu

- mozno ich hodnofiuz na Urovni zarodmého vyvoja alebo aj zarotlwych buniek a
nie je nutnécaka’ az na prejav fenotypu v dospelom jedinci- moZnmachytenia
najvyssieho stuja genetickej variability (na arovni proteinov sa&jpri len cca 1/3
polymorfizmu)

V klasickej genetike m& kazdy gén jeden lokus, Jekgarnej genetike je mozné
aby mal kazdy gén Va lokusov, pretoze z ptddu molekularnej genetiky ma kazda
Specificka mutacia alebo polymorfizmus v danom garage umiestnenie (lokus).

Markery sa hlavne vyuziju pri tvorbe genetickychpmagri vysvetleni vZzahov ich
polymorfizmu k rozdielom v Gzitkovosti, gom ve’ké mutacie su v@&inou Skodlivé,
malé mutacie mo6zu lfyaj prospesné a r@stejSi je tzv. neutralny polymorfizmus,
ktory sa neprejavuije.

Molekularnych genetickych markerov vyuziva odbor ANliagnostika. Ta sa
zaobera stanovenim variant DNA na zaklade jej bédovalebo repetitivhého
polymorfizmu. DNA diagnostika detekuje rozdielng@yypolymorfizmu,¢i uz slazi k
uréovaniu rodéovstva u zvierat, overovaniu pravosti odrdd u fastiuovaniu
alelickych variant génov, ktoré su vyufine v Fachtitd’ske] praxi alebo wwuju
ochorenia, poruchyi nachylnosti k nim, k detekcii neziaducich mutaatanoveniu
pritomnosti ZivgiSnych alebo rastlinnych patogénnych organizmowwan k detekcie
geneticky modifikovanych produktov.

Genetické testovanie zdta metody testovania DNA zvierat preditil viastnos.

Mnoho testov sa uz vyuZziva v praxi. Niektoré tesiypatentované a ich vyuZzitie je tak
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obmedzené. Medzi priklady genetickych testov pha#ibtanovy test (HAL, RYRL1,
CRC) pre stres u oSipanych, ESR test prigkag vrhu u prasnic, RN gén test pre
kvalitu mésa u oSipanych, MYST pre dvojité osvaemihovadzieho dobytkakNoLL,
URBAN, 2002)

3.2.2 MIKROSATELITY

Mikrosatelity (syn. STR, SSR) su kratke tandemaaggeticie zloZzené z mono-, di-,
tri- alebo tetranukleotidovych motivov. Vyskytujia s/o vSetkych eukaryotickych
gendémoch, ale ich funkcia je stale diskutabilndzfdgmnou vlastnosu je vysoky
stupdr polymorfizmu spdsobeny variabilnym ¢giom tandemovych repetic (obvykle
10-30). NatastejSie sa vyskytujlce repeticie u cicavcov jeim@C),. Polymorfizmus
mikrosatelitov méze kyrychlo a spdahlivo testovany pomocou PCR a PAGE. Preto su
mikrosatelity vhodnymi markermi pre vazbové mapdeagenov a Stadium diverzity
vratane wfovania  otcovstva (paternity) a roédivstvo (parentity).

(KNOLL,VYKOUKALOVA , 2002)

3.2.3 JEDNONUKLETODIDOVE POLYMORFISMY

SNP su bodové mutacie. Niektoré m6zu byt detekdwdo RFLP. V pripade, Ze
neexistuje rozpoznavacie miesto pre restriktazunggné k detekcii pouziDGGE
alebo SSCP, pripadne iba sekvencovanie.¢@vato su bialelické markery.

(KNOLL,VYKOUKALOVA , 2002)

3.2.4 PREHAD NAJPOUZIVANEJSICH METOD

3.2.4.1 PCR-RFLP
PCR-RFLP je jednoducha a dobre reprodukdvete metéda zaloZzend na

sekverinej Specifickosti restriknych endonukleazy. Niekedy je nazyvana ako CAPS.
(KNOLL,URBAN, 2002)

3.2.4.2 SSCP
SSCP bol popisany v roku 1989. Vzorka (produkt P€Ryanasa po denaturacii na

nedenaturény polyakrylamidovy gél a elektroforéza bezi za $tantnej teploty.
Jednoréazcova DNA v tomto prostredi ziskava v zavislosti zioZzeni nukleotidov
uréita Specifick konforméciu, ktora ovlikije mobilitu DNA v géle. To umailje
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separaciu vldkien DNA liSiacich sa jednym alebo ceigmi nukleotidmi.
(KNoOLL,URBAN, 2002)

3.2.4.3 RAPD
RAPD rovnako ako podobna metéda aanana AP-PCR, je metdda pre tvorbu

genomového fingerprintu u druhov, kde je malo znamsekvencii, ktori budeme
amplifikova. K zahajeniu PCR sa pouZztv&ratky malo Specificky oligonukleotid
(zvy¢ajne 10NT), ktory sa viaZze na prislusné miesta dikplanej DNA. Jednotlivi
jedinci (populacie) sa odliSuju pritomniosi jednotlivych fragmentov, pdd toho, kde
na DNA primer naSiel homologické miesta. Metéda amge detekova vel’ké
mnoZstvo polymorfizmu, a preto RAPD mozut'byenetickymi markermi pre tvorbu
genetickych mép, mapovanie QTL, fingerprinting, ame genetickych vzdialenosti
medzi populaciami atp., ale lokalizacia SNP zostéaznama. (KoLL,URBAN, 2002)

3.2.4.4 DGGE
DGGE je metdoda pre detekciu jednonukleotidovych e@mv DNA.

Nedenaturované fragmenty DNA olkesti 150-1000 bp sa separuju v gélu nielen na
zaklade svojej Vi&kosti, ale aj svojej teploty topenia. Separacigimantov je zaloZzena
na rozdielnej mobilite fragmentov pri réznom stupienaturécie dvojitej DNA Spiraly
za konStantnej teploty gélu. Molekula s obsahonu f#ze o niZSiu energiu je skor
Ciastaine denaturovana a tym sa aj pohybuje v géle poenakd DNA so stabilnejSim
parom baz. Preto tato metoda unge detekové aj zameny jedneho paru bazy (SNP).
Odvodena metoda je CDGE, kedy nie je potrebné grgua gradient, pretoZze
koncentricia denaturatu je optimalizovana pre separdanych fragmentov. Okrem
denaturanych ¢inidiel mozno ciastané alebo Uplné denaturacie molekuly DNA
dosiahnti teplotou a tak boli zavedené metddy zaloZené piatteom gradiente (TGGE
a TTGE). (KvoLL,URrBAN, 2002)

3.2.4.5 AFLP
AFLP je zalozena na detekcii DNA restnich fragmentov pomocou PCR

amplifikacie. Amplifikacia reStriknych fragmentov prebieha pomocou ligacie ds
adaptorovych sekvencii na koniec re&iné&ho miestaco slizi ako "univerzalne"
vazobné miesto pre primery pri PCR.NGLL,URBAN, 2002) V uzSom slova zmysle je
ozna&enie AFLP pouZivané tiez pre jednu z metdd, ktorduZziva selektivnu
amplifikaciu suborov fragmentov DNA vytvoreného eg@nim restrignymi
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endonukleazami. Stanovenie AFLP je vhodné peelyl porovnavania typizacie
celkovych genémovych DNA aspravidla nevyZzaduje lasta sekvencie pre

hybridizaciu univerzalnych primero(GvARDA et al., 2005)

3.2.4.6 Sekvencovanie
Sekvencovanie je pristup pre priamu identifikachiPSpomocou stanovenia sekvencie

Useku DNA. Pristroje - automatické sekvenatory sliopné zarowve detekové aj
polymorfizmus (detekcia heterozygotov). SekvencavddNA v oblasti identifik&cie
polymorfnych markerov je relativne mél@iiné (v porovnani s RAPD), pretoZze na
kazda kilobazi pripada iba 0,5-2 SNP.¥eu vyhodou je vSak schopnogresnej
identifikacie polymorfného miesta. &hnos’ sekvenovania sa zvy3uje v spojeni
s PCR-RFLP, SSCP a DGGE.N&LL,URBAN, 2002)

3.2.4.7 Pyrosekvencovanie
Pyrosekvencovanie alebo tiez sekvencovanie pri éggntje sekvencovanie

v realnom ¢ase, bez nutnosti pouzitia gélovej elektroforézyprabieha paralelne
(96 vzoriek sdasne). VyuZziva sa pre detekciu mutacie (SNP) i kizdivne stanovenie

- odhad frekvencie alel (DNA pooling samples)N@{L,URBAN, 2002)

3.2.4.8 PCR v realnomrase
PCR v realnontase (real-time PCR) je moderna metdda utuopica sledovanie

priebehu polymerazovej tt@zovej reakcie v redlnondase na zaklade sledovani
intenzity fluorescetného signalu. Pouziva sa pre

a) kvantitativne PCR v realnottase - pre kvantifikaciu gendmovej DNA (napr.
virusy, GMO) alebo mRNA (Studium expresie)

b) pre analyzu bodu topenia produktu (melting asia)y- pre overenie identity
a kvality produktu (amplifikatu)

C) pre genotypizaciu - priame stanovenie genotymm@cou analyzy bodu topenia
alebo hybridizaného systému). Technika mdZze byt plne automatizpvale vyZzaduje

nakladné zariadenie. oLL,URBAN, 2002)

3.2.4.9 DNA array
DNA array (DNA chips, biochips atp.). Viz. kapitala3.3.4

18



3.3 APLIKACIA GENETIKY V ZUSLACHTOVANI POPULACII

3.3.1 CHARAKTERIZACIA GENOMU HOSPODARSKYCH ZVIERAT

Gendm (Obr.¢. 3) mézeme definovatromi definiciami: V prvom pripade ho
mobzeme chipaako kompletni sekvencia DNA, obsahujuca komplegefetickd
informéciu uloZzenl v chromoz6émoch jedinca alebchdrw/ druhom pripade ako cely
geneticky materidl v chromozémoch konkrétneho oman; jeho vékos' je
vSeobecne dané ako celkovyestiparov baz. V poslednom pripade ako vSetku DNA
obsiahnutd v organizme alebo bunke, ktora ri#zmhchromozémy v jadre a DNA
v mitochondriach.(EBAN, 2014)

Genom

© Tomas Urban 2014

Obrazoke. 3: Gendm (Zdroj: EBAN, 2014)
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3.3.2 GENOM OVCi

Ovca domacaQyvis arie$ je dblezité hospodarske zviera. Toto zviera pkogki
vinu, ktord& ma hospodarsky vyznam na celom svetkvé&hcie gendému lahei
identifikaciu génov, ktoré mbézu poskythysvetlenie pre Sirokl Skalou cicavcov
a pomahaju nam lepSie pochogjeneticky zaklad chorbb, ktoré su rovnaké fudi
i ovce.

Gendm ovce (Obr. 4) domacej je zlozeny z 26 autozémov a dvoch gatyich
chromozomov.(léBI, 2010)

1 456789 101112131415161718192021222324 2526 ¥

ﬂ““UDDDDDDODDODDUUOOOO0000[]

Obrazoke.4: Gendm ovce (Zdroj: 681, 2010)

Medzi chromozémami hovadzieho dobytka a chromozdntate a kozy je vika
podobnos. Koza a hovadzi dobytok maju tiez 60 chromozonktoré su z vikej casti
identické. Vynimkou tvoria iba pohlavne chromozékwg Y. X chromozom u kozy je
akrocentricky a Y chromozom je omnoho mensi nebwétizieho dobytka. (Talka
¢.1)

Tabu’kac. 1: porovnanie prezuvavcov (ZdrojrBAN, 2014)

Druh Chromozémy| Typ chromozémov| Patet mapovanych Paiet
2n lokusov génov

Hovéadzi dobytok 60 Akrocentrické 4357 1558

(Bos tauru}

Ovca 54 3 metacentrické; | 1722 370

(Ovis arie$ 23 akrocentrickych

Koza 60 Akrocentrické 731 271

(Capra hircug

Domestikované ovce maju 2n = 54 chromozémov,ooni kozy a hovadzi dobytok maju
2n = 60 chromozomov. Karyotyp domestikovanej ovoelkazuje, Ze doSlo k trom

Robertosonovym translokaciam, kedyc¢bwhromozom 1 (OAR) je ekvivalentom
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chromozémov 1 a 3 u kozy (CHI) a hovadzieho doby(BTA), OAR 2 je
ekvivalentom CHI/BTA 2 a 8 a OAR 3 je ekvivalento@HI/BTA 5 a 11.
Robersonovou translokacie siastané u prezlUvavcov vratane roddvis a pa@et
chromozomov sa vyskytuje v rozmedzi 2n = 52 a &8 pred’alSich¢lenov roduOvis
(Ovis nivicolg 2n = 52;0vis ammor2n = 56 ;0vis vignei2n = 58). Naopak, 2n = 60
chromozomov je u vSetkyaltenov rodu koz..

Hoci dobytok a kozy maju rovnaky ¢et chromozémov, podobnud morfoldgiu,
architektira X chromozému a OAR9 / CHI14, su viadg@bné medzi oviec a kozami,
nez s dobytkom. (RBAN, 2014)

3.3.3 STAV SEKVETOVANIA GENOMU OVIEC

3.3.3.1 Nukleotidové sekvencie génov a chromozémov
Koneinu preciznu Struktirnu mapu Specifického génu alaethbomozému

predstavuje jej nukleotidova sekvencie, doplnengauavsetkych nukleotidovych
zamen pozmaijucich funkciu génu alebo chromozomu. Pred rok@wn5lboli pokusy
o sekvenovanie celych chromozomov fatiko predstaviteé - v najlepSom pripade by
to predstavovalo namahavua Glohu vyZadujucu rokggardvSak koncom roka 1976 bol
sekvenovany cely 5386 nukleotidov dlhy chromozéngafabX174. Dnes je
sekvenovanie rutinny laboratorny postup. Kompletradebo skoro kompletné
nukleotidovej sekvencie gendmov su zname u viac2aik® virusov a 1000 plazmidov,
u priblizne 1500 chloroplastov a mitochondrii, vawiako 700 baktérii a archei
a priblizne u 30 eukaryotov. NavySe je v plnom grigkkvenovanialalSich 200
eukaryotickych gendmov a je znama sekvencia 99epéreuchromatinu Yudskom
genome.

NaSe dneSné schopmiosekvenovat v podstate akdkek molekulu DNA je
vysledkom Styroch hlavnych objavov. NajdolezitejSiprielomom bol objav
restrikknych enzymov a ich pouzitie pri priprave homogéhnyzoriek Specifickych
usekov chromozémowalsi ve’ky pokrok predstavovalo zdokonalenie metody gélovej
elektroforézy az do tej miery, ze mdzwhbpzdelené fragmenty DNA liSiace saidkdi
jedného nukleotidu. Rovnako tak dolezité boli mgtdklonovania génov, ktoré
urahcuju pripravu vékého mnozstva konkrétnych molekdal DNA. A kéne, vedci

vynasli dva rozne postupy, ktorymi mozu'lstanovené nukleotidovej sekvencie DNA.
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Obe metddy sekvenovania DNA su zavislé na vytvosabbru fragmentov DNA, z
ktorych vSetky maju jediny spaloy za&iatok (z&inaju na presne rovnakom
nukleotidu) a na druhom konci su zakené vo vSetkych moznych poziciach (na
vSetkych naslednych nukleotidoch). Spolgm za&iatkom je 5'-koniec sekvetiaiho
primeru. 3'-koniec primeru obsahujel'na -OH skupinu, ktoré je miestom predlZovania
retazca DNA polymerézy. Tieto fragmenty sa potom sgpana zéaklade idky svojich
retazcov pomocou polyakrylamidové gélovej elektrofgré¥ oboch pripadoch sa
vykonavaju Styri oddelené biochemické reakci€asae, v kazdej z nich sa vytvara
subor fragmentov DNA zak@éenych jednou zo Styroch baz (A, G, C alebo T).

Prvd metdéda, nazvana Maxamova-Gilbertova po Allaax&éiovi a Walterovi
Gilbertovi, ktori ju vynasli, vyuziva Styroch réztty chemickych reakcii k Stiepeniu
retazcov DNA Specificky v mieste A, G, C alebo C + Tato metoéda sa uz dlho
nepouziva. Druhd metdda, vyvinutd Frederickom Samgea kolegami, vyuZiva in
vitro syntézy DNA v pritomnosti radioaktivnych naktidov a Specifickych
terminatorov réazcov a vytvara Styri subory radioaktivne &araych fragmentov, z
ktorych kazdy je zakafeny A, G, C, respektive T. {8STAD, SIMMONS, 2009)

Donedavna sa tvorba refesmého genému robila pouzitim samotnej Sangerovy
sekvencie. Objav programov sekvencie novej gene@At@amena, ze referaré gendbmy
modZu obsahovasekverné data generované z rozsahu sekvencujicich progradde
kazdy z nich ma inGidku sitania, systematické predsudky a parovaci chaiafiter.

International Sheep Genomics Consortium (ISGC) sauje experimentalne
stratégii za telom postavi koncegny referedny gendém ovce@vis arie$. Jednotlivé
aktivity ako generovanie dat, zhronda¥anie sekvencii a anotacii s popisané
spolane s informaciami zaoberajuce s#@ludovymi vyskumnikmi vykonavajucimi
pracu. Toto mieri k pestunskej budulcegasti od vyskumnej komunity az po
koordinovanej aktivity zdruZenia. Toto zauje, Ze ISGC dodrziava Struktaru pre
zdig’anie dat, nedavmo ustanovenu v Toronte InterndtiData Release Workshopu
a poskytujuce instrukcie pre datoveé uzivVat€ ARCHIBALD et al., 2010)

V januari roku 2013 NCBI zverejnila anotaciu RekeaB00 Ovis aries To je
anoticia zostavy WGS z séieho a santieho owieho masového plemena Texel, ktora
predloZila International Sheep Genome ConsortiuBG() . Tato anotacia obsahuje
dve genetickej mapy, (SM4.7) a (CABNcBI1,2013)
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3.3.3.2 Vyuzitie v Australii
Vedci z CSIRO viedli medzindrodny vedecky tim n&atgenie sekvenovania,

ktoré mohlo vies k efektivnejSim Bachtiacim stratégiam a novym pristupontiefno
manazmentu v Australii a po celom svete. S ccadmolim oviec v Australii a bilionmi
globalne, sekvenovanie genomu by mohla’mesivny vplyv na dedinskd ekonomiku,
pre ktord su ovce hlavnym zdrojom méasa, mliekenewych produktov.

Dr. Brian Dalrymple so svojim tymom preskimali kdetpy genom aby zistili,
ktoré gény su pritomné. V procese nazyvanom areog@nu, ktory vyustil v pokrokove
porozumenie zahrnutych génov v proceserobi ovce unikatnymi zvieratami, takymi
aké su. S dmdom na dolezitasvinovej produkcie sa zamerali, ktoré gény boli
pravdepodobne zahrnuté v produkcii viny. NaSlitnoestu pre metabolizmus lipidov v
ov¢ej kozi, ktora by mohla zohrawadleziti ulohu v oboch pripadoch, rozvoji viny a v
efektivnej produkcii vosku z viny (lanolinu). Inf'd¢ovy nalez zo Stadie zékajuci
bachor¢o je modifikovany Zalidok plny vitalnych mikroorgamov pre travenie aej
stravy. Bachor je pre ovcu nevyhnutny ku konvefaitko straviténého rastlinného
materialu na zvieraci protein a liSi sa od pravéalddka svojim drsnym povrchom,
bohatym na keratin, ktory salwei podoba koZzi. VEa sa génov, ktoré sa normalne
vyskytuju v koZi sa tiez vyskytuja vo ¥leom pdaite v bachore, ale bol najdenydetd
novych génov, ktoré su Specifické pre bachor, rkonako jeden, ktory sa zda ze je
pritomny vo vé&Sine cicavcov, ale vyskytuje sa len u prezavavEce su tiez délezity
biomedicky model, predovSetkym v Australii a genck®i zdroje zostavené timom
poskytnu silny podklad pre detailny prieskum podugih a rozdielov medzi ovcami
a 'udmi na molekularnej Urovni a s nadejou povedie pZdmiu v liebe pre mnoho

ochoreni ako napriklad sepsa a astmaLROMPLE,2014)

3.3.4 GENETICKE MARKERY A TECHNOLOGIA DNA CHIPOV PRI
APLIKACII MAS A GENOMICKEJ SELEKCIE U OVIEC
DNA Arrays su najnovsie biotechnologické techniky¥ivajuce dvoch zakladnych
Struktarnych vlastnosti dvouSroubovicové DNA: sakve komplementarity a zloZenie
Z dvoch réazcov. Zakladom je hybridizacia zmmého vzorky DNA (alebo RNA)
k DNA o znamej sekvencii, ktora je umiestnena vonfe bodiek (spotov) na féliach

alebo sklékach. Vyhodou pristupu je to, Ze je mozné zatowgkonava tato
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hybridiz&ciu na stovky az tisice réznych znamychfDéNtestova tak vé’ké mnoZzstvo
génov obsiahnutych vo vzorke.
VyuZzitie metody je pre:

a) Studium expresie génov

b) pre detekciu SNP

C) pre genotypizaciu
Pod’a va’kosti sa rozliSuju mikro a makroarray. Postup analy

a) izolacia DNA alebo RNA

b) zn&enie - tvorba Specifickych sond

c) hybridizacia,

d) zber dat (CCD kamera)

e) analyza pomocou softvéru

Aktivne biciipy (nano chips): Zvlastnym typom DNA array su aR# bicipy.
Kazda pracovna pl6ska pristroja je vodivo spojem&drojom napatia a tym mozno
ovlada’ jednak polaritu a vysSku napatia, ale aj srnij@no zmeny. To dava moznos
lepSie riadi hybridizaciu. Vyhodou je, Zéip je opakovane pouzitay, tj, vloZzenim
z&porného napatia mozno molekuly vzorky odstiéato, Ze sa znizila doba hybernacie
na niekdko sekund. (KioLL,URBAN, 2002)

OvineSNP50 predstavuje viac ako 54 241 rovnomespestavanych sond, ktoré sa
zameriavaju na SNPs a ponuka viac nez dastat&NP hustotu pre Siroki genémovu
asoci&nu Studiu afalSie aplikacie ako Siroky gendmovy vyber, ustamigenetickej
hodnoty, identifikaciu kvantitativnej vlastnostcigmiesta) a pomerné genetické Studie.

BeadChip bol vytvoreny v spolupraci s veddcimi oabgmi vyskumnikmi z
AgResearch, Baylor UCSC, CSIRO a USDA alagsti organizacie International Sheep
Genomics Consortium. Predstavuje viac ako 54 24hamerne rozostavanych sond,
ktoré sa zameriavaju na jednotlivé nukleotidnycHymorfizmy (SNPs). Viac ako
18 000 tychto ukazovdiev bolo objavenych sekvencovanim zniZzenych
reprezanténich kniznic s lllumina Genome Analyzer lIx. Sad@06SNPs bola
identifikovana konénym BAC sekvencovanie a overena lllumina GoldenGate
Genotyping Assays nte cez 403 zvierat z 23 plemien. Zostavajuce SNP§ bo
odvodené z koncépého odborového genému.

OvineSNP50 BeadChip poskytuje jednotné Siroké gewv@m pokrytie
s odhadnutym ukazovdtan priemerne na 46kb. BeadChip je pwdndy Infinium HD
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testu, ktory poskytuje najvysSiu ceny volani v tomto prisselnom odvetvi, umaitije
rozmiestnenie flexibilného obsahu, a urgz detekciu a meranie §o kopii variacie.
BeadChipd'alej zniZzuje experimentai premenlivos umoznenim skimaaz 12 vzoriek
siktasne. Analyzéné jednotrulikova priprava vzorky bez PCR alebo delegéacie

podstatne zniZuje pracu a potencialne chyby prbeaédzani so vzorkou.L(UMINA ,
2015)
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3.3.5 METODY ODHADU GENOMICKEJ PLEMENNEJ HODNOTY

Pravidelné genetické hodnotenie zvierat je momeataaloZzené na predpovedi
plemennych hodnét metédou BLUP.d®ka vedeckému pokroku je teraz pristupné
zuzitkova® aj Udaje o zvieratach priamo ulozené v ich DNAtakomto pripade sa
potom jedna o predpodegenomickych plemennych hodnét. Pre dobru pesttskaie
pracu je nutné pozihaaj spdahlivog’ tychto gendmovych plemennych hodnét.
Predpoveé’ genomov plemennych hodnét sa teraz zavadza doepsaas tymito
hodnotami by mala ySachtitd’om a chovatéom dodana aj sfahlivos” gendmovych
plemennych hodnét. Ako predpallggendémovych plemennych hodnét tak aj odhad ich
spd’ahlivosti s novou zélezitésu v ramci pravidelnych hodnoteni zvieratA(BR et
al., 2014)

V obvyklych plemennych programoch malych prezavaycsa k vyberu
rozhodnutia pouZzivaju iba rodokimea zaznamy fenotypu, ale sa momentalne zvazuju aj
moznosti zahrnutia genomické informacie. Zameronudiét bolo vyhodnofti
potencialne prinosy genomoveého vyberu na genetickafazci v dnesSnych
koncepciach &chtenia francuzskej ovce a kozy. Teaed a genomické scenare boli
vymodelované s deterministickym metddami pre IacBtiéné programy. Modely
zahnali rozhodovacie premenné v savislosti s kandid&anieho vyberu, testovacou
kapacitou potomstva a ekonomickymi vahami, ktoréli baptimalizované pre
maximalizaciu roného genetického zisku (AGG) masového prografaahtenia oviec,
ktory vylepsil masovd vlastnésdedivosti (R) = 0,30 a matersky znak Z k 0,09
a dojny $achtici program kdz a oviec, ktory vylepsil néie viastnos z Hf = 0,30.

Hodnoty + - 0,20 genetickej korelacie medzi méasavgnmaterskymi znaky boli
zvazené k stadii ich efektov na AGG. Vysledky ukazze sitasné tradiné Fachtiace
programy poskytuji AGG o 0,095 genetickej smerogjajpdchylky 6) pre maso
a 0,061c, pre materské znaky ¥achteni masafalej 0,147c, a 0,1205, u oviec a kdz
mlie¢nych plemien. Optimalizaciou rozhodnych premenny&@®G s tradénymi
vyberovymi metddami sa zvysilo na 0,189pre maso a 0,096, pre materské znaky v
masovych FRachtiacich programoch adalej na 0,174 o, a0,183 o,

v mliecnych owich a kozich Bachtiacich programoch. So stredné’lki referetinou
populaciou (rs) 2000 kusov, najlepSie genomické scenare poskyiG, ktoré bolo
17,9% vysSie nez trathé vyberové metddy s optimalizovanymi hodnotamhominych

premennych spotme pre maso a materské znakylachteni mésa, 51,7% v @m
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mlieku a26,2% v kozom mlieku. Prevaha gendémovyabgmamov sa zvySila
s va’kog'ou refereinej populacie a genomicky vyber mal najlepSie \disje ked’
Nret > 1000 kusov pre mlime achtenie a g > 2000 kusov pre masovéaghtenia.
Geneticka korelacia medzi masom a materskymi znadha Siroky dosah na geneticky
zisk oboch znakov. Zmeny v AGGdaka korelacie boli najvyznamnejSie pre nizko
dedivé materské znaky. Ako vSeobecné pravidlo, Ala& zvySena optimalizaciou
vyberovych dizajnov a vratane genomickej informacie

AGG vo vSetkych scenaroch bola zvySena optimalméacozhodnych premennych
a vratane genomickej informécie. Avsak, tieto vyjadstavaju technickymi aspektmi.
TakZe p#azné vstupy a vystupy tychto vyberovych stratégiintali zhodnoti hibsie
Stadie. ($iumMBUSHO, 2013)

Od za&iatku genetiky spolu koexistovali dve vedecké Skgégina z nich Fadala
faktory dedénosti a ta druha pouzivala biometrické modely d@igm vz'ahov medzi
pribuznymi. S vyvojom molekularnej genetiky sa falinoznosti objavovania génov,
ktoré maju zjavny efekt na rysy. Niektoré gényrsl§imi alebo strednymi efektmi boli
najdené vo zvieratach, hoci najbeznejSim vysleddooio najdenie ukazovatelov
prepojenych k tymto génom umajlce asistenciu vyberovych programov
s ukazovathmi. Ked bolo k dispozicii vé&Sie mnoZstvo jednoduchych a lacnych
ukazovatéov, SNPs, nové moznosti boli otvorené l&m nepotrebovali pritomnés
génov Sirokeho alebo stredného efektu, kontroldjacdastnos, pretoze cely geném
bol skenovany. Pri pouziti SirSieho mnozstva SNBm rpovduje ma predpove’
Srachticej hodnoty pri pérode dogresnd na to aby bola pouzitd v pripadoch ako pri
mliecneho dobytka k znizeniu gen&ného intervalu. V ostatnych programoch
Srachtenia zvierat, je implementacia genomického myleenej zrejma a teda spbsob,
v ktorom méze bty uzitacha by mal by starostlivo preStudovany. Potreba pre Siroké
populacie pre asociovanie fenotypickych dat a ukatov, plus potreba pre neustale
opakovanie procesu Vv niektorych pripadoch aplikd@mplikuje. Implementéacia
informacie poskytnuté SNPs v &snych genetickych programoch viedla k rozvoju
komplexnych Statistickych nastrojov, pripajajuce ksaisiliu dvoch Skol, faktorické
a biometrické, ktoré dnes pracuju v Uzkej pribuin¢BLAsco, TORO, 2014)

Genomicka predpowé genotypovanych jednotlivcov upiatje odhady efektov alel
v mnohych centrach k predpovedi vykonu. Odhadyoaiglh substitinych efektov su

zvycajne ziskané z mnohonasobnej regresie linearnydteime. V tychto modeloch,
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alelové substittné efekty maju sklon byobsluhované ako nahodné efekty, ktoré
zrazaju svoje odhady v porovnani s obsluhou aka@etekty. V tomto Usili moze ty
pouzity pa&et alternativnych modelov, ktoré sa nepatrne liBayesianové pristupy,
ktoré vyuzivaju Markovov t@az metdd Monte Carlo, ktoré opakovane berd vzorky
alelovych substittnych efektov su Siroko pouzivané, aby tymto modejmasovali.
Genomicka predpode negenotypovanych jednotlivcov pouziva predpovedany
ukazovaté genotypov negenotypovanych jednotlivcov rovnakoo akovarig@na
informacie zaloZzena na plemennych’atzoch. Genomicka prediktivha metodika vSak

pokraiuje vo vyvoji, reprezentujuce lénie pristupov. (GRRICK et al.,2014)

28



4 ZAVER
V stredne vikej populacii (Rs) 2000 kusov bol rény geneticky zisk o 17,9% vySSi

nez pri vybere tradnych metdéd s optimalizovanymi premennymi hodnotaktoré
rozhodovali spoléne pre maso a materské znakylachteni masa, 51,7% v @m
mlieku a 26,2% v kozim mlieku. Prevaha gendémovyacbgmmov sa zvySila s
velkos'ou referetinej populacie a genomicky vyber mal najlepSie \glsjeked’ nyes >
1000 kusov pre mlime Sachtenie a g > 2000 kusov pre masovéaghtenia, preto
selekcia poth genomického vyberu sa UspeSne pouziva v popcfacsavékym
poétom jedincov. Tato selekcia ma vysSie uplatnenie hovadzi dobytok, k&e je
v Ceskej a Slovenskej republike q@nejsi ako ovce. Uplatnenie genomického vyberu
na populaciu oviec pravdepodobne nebude mat az Amduci efekt. Efektné je to
v Statoch s vysSim ptom jedincov v populacii, ako napriklad v Australikde
prebiehaju vyskumy. AvSak aZ zavedenie genomickeéliberu do praxe ukaze

vynosnos investovaného usilia a finamych prostriedkov do tychto vyskumov.

29



5 PREHLAD POUZITEJ LITERATURY

ARCHIBALD A.L., CockeTT N.E., DALRYMPLE B.P.,FARAUT T., KIJAS J.W., MADDOX
J.F.,McewaN J.C.,HuTTON ODDY V., RAADSMA H.W., WADE C., WANG J., XUN
X., 2010: The sheep genome reference sequence: a wrogress. InAnimal
Genetics, vol. 41, issue 5, s. 449-453. DOI: 10.1111/j3-2052.2010.02100.x.
Dostupné z: http://doi.wiley.com/10.1111/j.1365-2(@910.02100.x

BAUER J., VOSTRY L, PriBYL J., 2014: Odhad spolehlivosti jednokrokovych
genomickych plemennych hodnot pro dojeny skotifigesta metodika Praha:
Vyzkumny Ustav Zivéisné vyroby, 28 s. ISBN 978-80-7403-120-5.

BAUER BLASCO A., TORO M.A., 2014: A short critical history of the applicatiori o
genomics to animal breedind.ivestock Sciencevol. 166, s. 4-9. DOI:
10.1016/j.livsci.2014.03.015.

DALRYMPLE B., 2014: What's in the sheep genome? Wool see. [dnljog. 2015-04-
25]. Dostupné z: http://www.sheephapmap.org/csito.p

GARRICK D., DEKKERS J., FERNANDO R., 2014: The evolution of methodologies for
genomic prediction. Livestock Science vol. 166, s. 10-18. DOl
10.1016/j.livsci.2014.05.031.

HORAK F.,2012:Chovame ovcePraha: Ve spolupraci se Svazem chovabelci a koz
v CR vydalo nakladatelstvi Brazda, 383 s. ISBN 97880-0390-7.

HoRAK F.,2004:Ovce a jejich chavPraha: Ve spolupraci se Svazem chovatelci a
koz vCR vydalo nakladatelstvi Brazda, 303 s. ISBN 80-2698-3.

[LLUMINA , 2015:0vineSNP50 DNA Analysis Kit. [online]. [cit. 20154€26]. Dostupné
z: http://www.illumina.com/products/ovinesnp50_danalysis_kit.html

KNoLL A., URBAN T., 2002: Aktudlni metody pouZzivané v molekulgganetice z\at.
In: Sb. XX Genetické dnBrno: MZLU, s. 31-36. ISBN 80-7157-607-7.

KNOLL A., VYKOUKALOVA Z., 2002: Molekularni genetika ziat: (metody detekce
polymorfizni DNA geni. Brno: Mendelova ze#ulélska a lesnicka univerzita, 100
s. ISBN 80-715-7616-6.

NcBi, 2010: Genome: Ovis aries [online]. [cit. 2015-04-20]. Dostupné z:
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/genome?term=ovis%20srie

NcBl, 2013: Genome: Ovis aries [online]. [cit. 2015-04-20]. Dostupné z:
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/projects/mapview/mapasgh.cgi?taxid=9940&buil
d=current&advsrch=off&query=condition+of+the+shegpfome+sequencing

30



URBAN T., 2014: Genom.Genetika zvat [online]., 28.7.2014 [cit. 2015-04-12].
Dostupné Z:
http://web2.mendelu.cz/af_291 projekty2/vseo/steapikp?kod=1482

SHUMBUSHO F., RAouL J., ASTRUC J.M. PALHIERE |., ELSEN J.M., 2013: Potential
benefits of genomic selection on genetic gain ofalsmmuminant breeding
programsJournal of Animal Scienc€013-08-01, vol. 91, issue 8, s. 3644-3657.
DOI: 10.2527/jas.2012-6205. Dostupné Z:
http://www.animalsciencepublications.org/publicasfjas/abstracts/91/8/3644

SNUSTAD D., SiIMMONS M.J., 2009: Genetika Editor Jfina Relichova. Reklad Anna
Matalova. Brno: Masarykova univerzita, 2009, xx¥18s. ISBN 978-80-210-
4852-2

SMARDA J., DOSKAR J., PANTUCEK R., RUZICKOVA V., KOPTIKOVA J., 2005: Metody

molekularni biologie Brno: Masarykova univerzita, 188 s. ISBN 80-Z8%#1-1.

31



6 ZOZNAM POUZITYCH SKRATIEK

AGG - Annual Genetic Gain (&ay geneticky zisk)

AFLP - Amplified Fragment Length Polymorphism (aifiRécia restrikknych
fragmentov polymorfizmu)

AP-PCR - Arbitrarily Primed PCR’(bovd’ne zaloZzena PCR)

ARQ - alela rozhodujuca o odolnostigv&lusavke

ARR - alela rozhodujuca o odolnostidv&lusavke

BLUP - Best Linear Unbiased Prediction (najlepsiadra nevychylena predpalle
CAPS - Cleaved Amplified Polymorphic Sequence AsalyStiepenie amplifikovanej
polymorfnej sekvencie)

CDGE -Constant Denaturant Gel Electrophoresis (@étdektroforéza pri konstantnej
koncentracii denaturatu)

CRC - synonymum k RYR génu

DGGE - Denaturant Gradient Gel Electrophoresis gtleana gradientova gélova
elektroforéza)

DNA - deoxyribonukleova kyselina

ESR - test pre W&os’ vrhu u prasnic

Fe® - gén vysokej plodnosti

GMO - geneticky modifikovany organizmus

HAL - gén citlivosti k halotalu, synonymum k RYRmgé

MAS - Marker Assisted Selection (selekcia s podpararkerov)

MRNA - messenger RNA

MYST - test pre dvojité osvalenie u hovadzieho dkay

PAGE - PRC-PAGE - Denaturing Polyacrylamide GecEtgphoresis (denatufiad
polyakrylamidova gélova elektroforéza)

PCR - Polymerase Chain Reaction (polymerazotdzie/a reakcia)

PCR-RFLP - restriction fragment length polymorphism

QTL - Quantitative Trait Loci (lokusy pre kvantitene viastnosti)

RAPD - Random Amplified Polymorphic DNA (nahodnegifikovana polymorfna
DNA)

RFLP - polymorfymus tEky restrénych fragmentov

RN - gén ovplyviujuci vytazno$ masa u oSipanych
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RYR1 - ryanodine receptor 1 (ryanodinov receptprelkostrovy sval), synonymum k
RYR génu

SNP - Single Nucleotide Polymorphism (jendonukigéaély polymorfizmus)

SNPs - Single Nucleotide Polymorphism (jendonuiiktiwy polymorfizmus),
synonymum SNP

SSCP - Single-Stranded Conformation Polymorphisomfigermainy polymorfizmus
jednore@’azcov)

SSR - Simple Sequence Repeat , synonymum STR

STR - Short Tandem Repeats (kratke tandemoveé cipeti

TGGE - Temperature Gradient Gel Electrophorespe(téd gradientova gélova
elektroforéza)

TTGE - Temporal Temperature Gradient Gel Electropsis (asova tepelna
gradientova gélova elektroforéza)

VRQ - alela rozhodujuca o odolnostigv&lusavke

WGS - Whole Genome Shotgun

33






