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Abstrakt

Tato prace pojednava o genomické selekci se zaméfenim na chov skotu. Genomicka
selekce se postupné stava ¢astym elementem chovatelskych programt v chovu hospo-
daiskych zvifat a jedna se o novy piistup k selekci s podporou markeri (MAS), kde se
misto identifikace jednotlivych vzajemné propojenych lokusii vyuzivaji k predikci
ptiblizit genomickou selekci, jednotlivé metody selekce a jejich vyuziti, jako 1 vyuziti
tdchto metod v chovu skotu. Prace se také vénuje aplikaci genomické selekce v Ceské

republice. V zavéru prace je také uveden mozny budouci vyvoj genomické selekce.

Klicova slova: selekce, genomicka selekce, skot, SNP, GEPH

Abstract

This thesis analyses genomic selection with an emphasis on cattle breeding. Genomic
selection is starting to become a common element of breeding programmes of livestock
animals rearing and this is a new approach to marker-assisted selection (MAS), where
instead of identifying individual interconnected loci all information for predictions is
obtained from markers, thus making them more accurate. This thesis aims to approach
genomic selection, individual methods of selection and their uses, as much as their
implementation in cattle rearing. The work devotes a section to applications of ge-
nomic selection in Czech Republic. The possible future development of genomic se-
lection is being hinted in the conclusion.
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Uvod

Tradi¢ni postupy slechténi hospodaiskych zvitat jsou zalozeny na odhadu plemennych
hodnot s vyuzitim informaci o fenotypech a rodokmenech zvitat. Rozvoj molekularni
biologie piinesl dalsi moznosti zptesnéni odhadu genetického zalozeni zvitat diky in-
formacim o variabilité riznych sekvenci DNA.

Genetické zlepSeni vlastnosti zavisi na Ctyfech faktorech: intenzita selekce —
jaky je podil vybranych rodict, ptesnost selekce — nakolik pravdivy je odhad genetické
hodnoty jedince (plemenna hodnota), geneticka variance — jaky podil variance 1ze vy-
uzit a generacni interval — primérny veék rodicl pii narozeni jejich potomstva.

Genomicka selekce zlepsuje dva z téchto Ctyt faktort. Prvnim je pfesnost od-
hadu plemenné hodnoty, a tedy vybéru nejlepsich jedincti, druhym pak délka generac-
niho intervalu, protoze tato metoda umoziuje identifikovat nejlepsi jedince v ¢asném
veéku i1 kratce po narozeni a pii izolaci DNA ze zarodka dokonce i pfed narozenim
jedince.

K soucasnému rozsifenému vyuziti informaci o DNA pfi selekci zvitat vedly
tf1 nedavné objevy: metoda genomicka selekce (GS), kterd je variantou selekce s pod-
porou markerdt (MAS) zaloZené na celogenomovém sekvenovani, objev velkého
mnozstvi jednonukletidovych polymorfnich markerti (SNP) a cena metod jejich geno-
typovani.

Pti genomické selekci se vyuziva znalost zjiSténych markerd SNP, které jsou
ve vazbé s lokusy kvantitativnich znaki (QTL) v celém genomu a kterymi se mezi
sebou lisi jedinci v populaci a tvoii tak genetickou variabilitu.

S odhady genomickych plemennych hodnot se zvysila pfesnost genetického hod-
noceni u mladych bykd, stejné jako u znakd s nizsi heritabilitou, jako je zdravi a plod-
nost. Geneticky zisk se tak mize zvysit az o 60 %. Genomicka selekce byla nejdiive
aplikovana u dojeného skotu. Hlavnim diivodem je jeji vhodnost pro vlastnosti métené
u samic, protoze velky pocet referencnich dat miize byt dosazen s nizkou efektivni
velikosti populace dan¢ho plemene. Genomicka selekce je implementovana i u ostat-
nich hospodaiskych zvitat a také u rostlin. V budoucnu budou vyuzivany ptfimo geno-
mické sekvence, které nahradi genotypy SNP pouzité jako markery, ¢imz se zvysi
ptesnost genomické selekce. Do hodnoceni budou také zahrnuty pfi¢inné mutace v ge-

nech coz bude vyzadovat pouziti jinych statistickych metod nez BLUP.




1 Genomicka selekce

Tradi¢ni postupy slechténi hospodarskych zvifat jsou zalozeny na odhadu plemen-
nych hodnot s vyuzitim informaci o fenotypech a rodokmenech zvitat. Rozvoj mole-
kularni biologie ptinesl dal$i moznosti zptesnéni odhadu genetického zalozeni zvitat
diky informacim o variabilité riznych sekvenci DNA. Rozsahly vyzkum byl zaméteny
na selekci zvifat pomoci genetickych markert (MAS — Marker Aided/Assisted Se-
lection), ale jeho implementace byla limitovana a dosazeny geneticky zisk byl rela-
tivné maly (Goddard, Hayes, 2007).

Markerem asistovana selekce neboli markerem podporovana selekce (MAS) je
nepiimy selek¢ni proces, pfi kterém jsou zvifata nesouci zadouci utvafeni daného
znaku vybirana na zakladé markerti spojenych s lokusem pro sledovany znak.

Predpoklada se, ze se dany marker s vysokou frekvenci spojuje s pozadovanym
lokusem genu nebo kvantitativniho znaku (QTL) v disledku genetické vazby (tésna
blizkost znackového lokusu-markeru a lokusu urcujiciho danou vlastnost). MAS mutize
byt uzite¢na pro selekci podle znaki, které je obtizné nebo nakladné méftit, vykazuji
nizkou dédivost, nebo se projevuji pozdé€ ve vyvoji jedinc.

Protoze vétSina ekonomicky dulezitych znaki je ovlivnéna nékolika geny, miize
sledovani pomoci malého po¢tu DNA markerti ukézat jen malou ¢ast genetické vari-
ance. Kromé toho maji jednotlivé geny obvykle jen minimalni efekt a ve velkém mnoz-
stvi dat je nutné pfesné¢ odhadnout jejich efekt. Tento problém se v piipad€ pouziti
haplotyp markert ke sledovani QTL stupiiuje, jelikoZ musi byt odhadnut vliv velkého
mnozstvi haplotypt (Goddard, Hayes, 2007). Hlavnim omezenim genomické selekce
byl tudiz velky pocet pozadovanych markeri a nédklady na jejich genotypizaci. Ne-
davno byla ob¢ tato omezeni u vétSiny druht hospodaiskych zvitat prekonana sekve-
novanim genomu hospodaiskych zvifat a naslednou dostupnosti stovek a tisicli jedno-
nukleotidovych polymorfismt (SNP — Single Nucleotid Polymorphism) a dramatic-
kym vyvojem v technologii vlastni genotypizace SNP (Goddard, Hayes, 2007). Cely
genom je rozdélen na malé segmenty, a G€inky téchto segmentti se odhaduji u refe-
ren¢ni populace, ve které jsou zvirata testovana podle fenotypu a soucasné i genoty-
povana. Timto zpisobem jsou zachyceny Uc¢inky vSech lokust ptispivajicich ke gene-
tické variabilité, 1 kdyz jsou ucinky jednotlivych lokusti velmi malé (Hayes et al.,
2009).




V simulacich bylo prokézano, Ze je mozné dosdhnout pfesnosti odhadu plemen-
nych hodnot s pouhou pomoci markeri az na uroveii spolehlivosti 0,85 (Meuwissen et
al., 2001). V dusledku dosazeni takové presnosti odhadu jsou plemenné hodnoty (PH)
jiz u zvitat pfi narozeni rozsahlé dostatecné presné a genomicka selekce tak miize vést
az ke zdvojnasobeni rychlosti genetického zisku. Tim, Ze neni nezbytné rozsahlé tes-
tovani potomstva, mohou plemenaiské spolecnosti usetiit az 92 % svych naklada
(Schaeffer, 2006). Na druhé strané je ale nutno pocitat s investicemi do genotypizace,
aby se zvysila intenzita selekce, a tim se zvysila mira genetického zisku (Hayes et al.,
2009).

Pojem genomicka selekce predstavuje selekci zvitat na zaklad¢ tzv. genomickych
plemennych hodnot (GEPH), jejichZ odhad je zaloZen na metodé¢ genotypovani vel-
kého poctu SNP.




2 Historie genomické selekce

Za pocatek moderni genetiky se obvykle povazuje znovuobjeveni Mendelova vy-
zkumu v roce 1900, které vedlo k rychlému rozvoji genetiky, statistiky a cytologie. Jiz
v roce 1902 Boveri a v roce 1903 Sutton navrhli ,,chromozomalni teorii dédi¢nosti,
ktera tika, ze chromozomy jsou nositeli dédi¢nosti. V roce 1908 Hardy a Weinber ne-
zavisle na sob¢ odvodili svou slavnou rovnici popisujici distribuci genotypt v segre-
gujici populaci v rovnovaze. V roce 1910 Morgan pomoci rodu Drosophila prokazal,
Ze geny jsou propojeny a lze je mapovat do linearn¢ vazebnych skupin v poc¢tu rovna-
jici se haploidnimu poctu chromozomii. V roce 1919 Haldane odvodil vzorec pro pte-
vod rekombinacnich frekvenci na aditivni ,,mapové jednotky* oznacované jako ,,Mor-
gans® nebo ,,centimorgans®, za predpokladu nahodného rozdéleni udalosti rekombi-
nace podél chromozomu (Weller, 2015).

Revoluce genomové selekce zacala dvéma vyvojovymi trendy. Prvnim bylo ne-
davné sekvenovani genomu skotu, které vedlo k objeveni mnoha tisici DNA markert
ve form& SNP. Soucasné s objevem mnoha marker SNP v genomech hospodarskych
zvifat doslo k dramatickému snizeni nakladu na genotypizaci (Hayes et al., 2009).
Druhym trendem byla ukazka, ze na zakladé Slechtitelskych hodnot pouze z hustych

markertl 1ze u€init velmi piesna selekéni rozhodnuti (Meuwissen et al., 2001).

2.1 Detekce QTL morfologickymi a biochemickymi markery
V roce 1923 Sax pii pokusech s fazolemi prokézal, Ze efekt individualniho lokusu
na kvantitativni znak mtze byt izolovan sérii kiizeni vedouci k randomizaci genetic-
kého pozadi s ohledem na vSechny geny, které nejsou spojeny s pozorovanymi gene-
tickymi markery. Pfestoze vSechny pouzité markery byly morfologické markery se-
men s uplnou dominanci, prokazal vyznamny vliv na hmotnost semen souvisejici s né-
kterymi jeho markery. Béhem pfistich 50 let bylo relativné malo uspéSnych experi-
mentl, které zjistily vazbu marker — QTL v populacich rostlin a zvifat, a jeSt¢ méné z
nich bylo nezavisle opakovano. Hlavnim problémem byla relativné malé velikost vét-
Siny experimentl. Ve vétsing ptipadu, ve kterych nebyl nalezen QTL efekt nebyl na-
lezen, nebyla nalezena segregujici QTL piiméfené velikosti (Weller, 2015).
Prvni studii pouZzivajici biochemické markery k detekci segregujici QTL byla
studie autorti Neimann-Serensen a Robertson (1961), ktera jako genetické markery
pouzivala krevni skupiny. B€hem Sedesatych let bylo jasné, Ze existuji znacné rozdily

v sekvenci enzymu, které 1ze detekovat elektroforézou. Béhem 80. let byla uzaviena
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fada studii s pouzitim elektroforetickych markert k detekci segregace QTL u rostlin-
nych druhi. Elektroforetické markery vSak nebyly u hospodaiskych druhi zvitat po-
lymorfni. Kromé markerti krevnich skupin byly polymorfismy také nalezeny v mléc-
nych bilkovinach a bylo provedeno n¢kolik studii k detekci QTL prostfednictvim
vazby na tyto markery. Prvni genetické markery na urovni DNA nalezené u zivocis-
nych druhti byly polymorfismy s délkou restrikénich fragmentti (RFLP). Pfestoze bylo
u rostlin provedeno n¢kolik studii k detekci QTL prostfednictvim vazby na RFLP,
U domacich druhti zvifat nebylo zjisténo, ze by tyto markery byly velmi polymorfni
(Weller, 2015).

2.2 Markery na drovni DNA

Prvni detekované polymorfismy na tirovni DNA byly RFLP. Grodzicker et al. (1974)
nejprve prokazali, ze skupiny fragmenti DNA vzniklé $tépenim fetézce DNA restrikc-
nimi enzymy lze pouZit k detekci genetickych rozdili ve virech. Solomon and Bodmer
(1979) a Botstein et al. (1980) navrhli RFLP jako obecny zdroj polymorfismu, ktery
by mohl byt pouzit pro genetické mapovani. Ackoli maji RFLP vice alel v lokusu,
teoretické studie prokazaly, ze mohou byt pfitomny v celém genomu. Beckmann a
Soller (1983) navrhli pouziti RFLP pro detekci a mapovani QTL. Prvni genomové
skenovani QTL pomoci RFLP provedli na rajcatech Paterson et al. (1988). U druht
zvitat vSak byly markery RFLP u vétSiny jedinci homozygotni, a proto nebyly pro
mapovani QTL tolik uzite¢né (Weller, 2015).

Hlavni prilom nastal na konci desetileti objevem DNA mikrosateliti. Mullis
et al. (1986) navrhli ,,polymerazovou fetézovou reakci*“ (PCR — polymerase chain re-
action) jako metodu rychlého zmnozeni tseku DNA zaloZenou na principu replikace
nukleovych kyselin, resp. jejich konkrétni kratké sekvence. Pomoci PCR bylo mozné
generovat dostatecné velké mnozstvi DNA, aby bylo mozné pouZit standardni analy-
tické metody k detekci polymorfismi sestavajicich pouze z jednoho nukleotidu. JiZ od
Sedesatych let je znamo, Ze DNA vysSich organisml obsahuje rozséhlé opakujici se
sekvence. V roce 1989 tii laboratofe nezavisle zjistily, Ze kratké sekvence repetitivni
DNA byly s ohledem na pocet opakovani opakované jednotky (sekvence) vysoce po-
lymorfni (Litt a Luty, 1989; Tautz, 1989; Weber a May, 1989). Nejbeéznéjsi z téchto
opakovanych sekvenci byly tzv. poly(TG), u kterych bylo zjisténo, ze jsou velmi roz-
Sitené u vSech vysSich druht. Nésledné byly oznaceny jako ,,jednoduché sekvencni

opakovani“ (SSR) nebo ,,DNA mikrosatelity” (Weller, 2015).
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Mikrosatelity ptevladaly ve vSech sledovanych genomech. Témét vSechny
poly(TG) useky (sekvence) byly polymorfni, a to i v populacich hospodatskych zvirat.
Tyto markery, na rozdil od vétSiny morfologickych markerd, byly podle kodomi-
nantni, a tudiz 1ze heterozygotni genotyp lze odlisit od obou homozygotl. Mikrosate-
lity byly navic témét vzdy polyalelické, to znamend, Ze v populaci byly pfitomny vice
nez dvé alely. VétSina jedinct byla tedy heterozygotni. Relativné husté genetické
mapy zalozené¢ na mikrosatelitech byly generovany téméi u vSech hospodaiskych
druhti a tyto markery byly také pouzity k detekci a mapovani segregace QTL. Pouziti
mikrosatelitli mé ale dvé slabiny: Za prvé, jejich distribuce v genomu neni dostate¢né
husta pro stanoveni kauzativnich polymorfismti odpovédnych za pozorovany QTL.
Zadruhé, vzhledem k opakované struktufe mikrosatelitd nebyla amplifikace PCR
obecné pfesnd a byly generovany ,.koktavé pasy* s riznym poctem opakujicich se jed-
notek. Byla vyvinuta rizna pravidla pro odhad skute¢ného genotypu podle PCR, ale
analyzu nebylo mozné plné automatizovat, protoze bylo nutné vizualné zkontrolovat
kazdy jednotlivy genotyp a jejich chybovost byla v rozmezi 1-5 % (Weller, 2015).

Od roku 2000 je pouziti mikrosatelitt DNA jako genetickych markert nahra-
zovano pomoci SNP. Jednodukleotidové polymorfismy jsou na rozdil od mikrosate-
lith, které maji obvykle vice alel, obecné bialelické a v celém genomu jsou mnohem
Cast¢jsi, s odhadovanou frekvenci jednoho SNP na 300 az 500 part genetickych bazi.
SNP jsou zjevné stabilngjsi nez mikrosatelity s nizsi frekvenci mutaci. Od roku 2005
byly vyvinuty metody pro automatické vyhodnocovani tisicti a poté stovek tisic mi-

krosatelitd kazdého jedince (Weller, 2015).

2.3 MAS pred genomickou selekci

Pted genomickou selekci byly u mlééného skotu zahajeny dva Slechtitelské programy
s vyuzitim MAS na zdklad€ mikrosatelitl u némecké a francouzské holstynské popu-
lace. Oba programy odhadovaly PH pomoci markertit (MA — BLUP) na zékladé¢ algo-
ritmu Fernanda a Grossmana (1989) (cit. Weller, 2015).

V némeckém programu byly pouZity markery na tfech chromozomech. Hod-
noceni byla poskytovana chovateltim, ktefi tyto hodnoty pouzili pro vybér matek byki
a bykt pro testovani jejich potomstva. Algoritmus zahrnoval pouze rovnice pro byky
a matky bykul a zavislou proménnou byla odchylka uzitkovosti dcer byka. Piedpokla-
dala se rovnovaha vazby v celé populaci. Do roku 2008 bylo kazdy rok hodnoceno asi

800 byki. Genotypovani byli pouze byci a matky byki, u nichz byly vzorky tkdné
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odebrany jiz pro testovani paternity. Dodate¢né naklady na MAS byly tedy nizké a
geneticky zisk byl ekonomicky unosny (Weller, 2015).

Ve francouzském programu, podobné jako v némeckém, byla PH zahrnujici
informace o markeru odhadnuta pomoci metody MA — BLUP a do algoritmu byla za-
hrnuta pouze genotypovana zvifata a také negenetypovani predci za icelem propojeni
V matici pfibuznosti. Pocet genotypovanych zvitat byl 8 000 v roce 2001 a 50 000
v roce 2006 (Weller, 2015).

2.4 Historie genomické selekce u skotu
Primarnim zdrojem k ziskdni informaci pro genomovou selekci je izolace DNA. V Se-
verni Americe zacaly hlavni plemenatské organizace ukladat vzorky DNA od plemen-
nych bykt do biologické banky na Univerzité Illinois jiz v roce 1992 a nasledné¢ do
banky v Beltsville v Marylandu v roce 1999. Tato dvé ulozisté byla pozdé&ji slouc¢ena
a nyni obsahuji vzorky DNA od vice nez 60 000 bykt pouzitych v inseminaci.
Pocate¢ni naklady na genotypizaci v roce 2008 Cinily pfiblizné 250 § za ana-
lyzu vzorku s 50 000 markery, ale za posledni desetileti klesly na méné nez 80 $ nebo
méné nez 40 § za genotypovani pomoci Cipt s nizkou hustotou (asi 20 000 markert).

V nasledujicich letech se proto fada vyzkumnych projekti spolufinancovanych
Ministerstvem zemé&d¢€lstvi Spojenych stati (USDA) zamétila na vyvoj ¢ipt k jedno-
razové analyze n€kolika desitek tisic SNP. Oficidlni genomicka hodnoceni USDA byla
poprvé vydana v lednu 2009 pro plemena holStynsky skot a jersey, v srpnu 2009 pro
brown swiss, v dubnu 2013 pro plemeno ayrshire a v dubnu 2016 pro plemeno guern-
sey. Z diivodu finan¢ni podpory od National Association of Animal Breeders (NAAB)
pro genotypizaci byku testovanych pole potomstva v referencni populaci ziskaly ple-
menafské organizace vyhradni pravo na genomické hodnoceni bykti do kvétna 2013
(Wiggans et al., 2017).

Genotypizaci skotu se zabyva cela fada dalSich zemi. Novy Zéland zacal v roce
2008 pouzivat ¢ip BovineSNP50 a prvni oficialni genomicka hodnoceni byla publiko-
vana v roce 2011 také v Australii. Kanada, ktera pfi vyvoji genomovych hodnoceni
spolupracovala s USDA, vydala oficialni genomova hodnoceni v roce 2009 (Wiggans
etal., 2017).

V Evropé byla spole¢nost EuroGenomics zalozena v roce 2009 péti evropskymi
plemenafskymi organizacemi, zastupujicimi Belgii, Dénsko, Finsko, Francii, N¢-

mecko, Nizozemsko a Svédsko, s cilem zlepSit pfesnost hodnoceni v kazdé zemi
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sdilenim genotypt referencnich bykl. V ramci tohoto spolecného usili byl vyvinut
systém pro vyménu dat pro BovineSNP50 BeadChip. Poc¢inaje bieznem 2010 zacala
spolecnost EuroGenomics rozsifovat své Usili v oblasti spoluprace a nyni ma refe-
rencni populaci 33 000 bykt (Wiggans et al., 2017).

V bieznu 2011 byla uzaviena dohoda o vyméné genotypti mezi Cooperative Dairy
DNA Repository (CDDR), Associazione Nazionale Allevatori Frisona Italiana a Dai-
ryCo. Ke zvyseni referencni populace v USA, Itélii a Velké Britanii CDDR uzavielo
podobnou dohodu s Holstein Association of Switzerland a Swiss Herdbook Coopera-
tive Zollikofen v zati 2015. V dubnu 2016 probéhla jednordazova vymeéna 3 000 geno-
typu holstynskych byka s National Livestock Breeding Center (Japonsko). Dohoda
mezi CDDR, Canadian Dairy Network, American Jersey Cattle Association a Vikin-
gGenetics (Dansko) ptfidala v prosinci 2012 k referencni populaci plemene Jersey
v USA vice nez 1000 byki. U plemene Brown Swiss byla uzaviena dohoda mezi
CDCB a organizaci Interbull, ktera v ¢ervenci 2014 poskytla vice nez 5 000 genotypti
bykt, ptedevs§im z Evropy, prostiednictvim programu Intergenomics (Wiggans et al.,
2017).

V bieznu 2013 byla podepsana dohoda o spolupraci mezi USDA a CDCB s cilem
preveést servisni odpoveédnost programu genetického hodnoceni na plemenaiské orga-
nizace. CDCB ptevzala odpovédnost za piijem dat, vypocty, hodnoceni a kontrolu a
distribuci vysledkti. USDA ziistala funkce vyzkumu a vyvoje prostfednictvim labora-

tore AnimalGenomics a ImprovementLaboratory (Wiggans et al., 2017).
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3 Metody odhadu genomické plemenné hodnoty

Metody genomické selekce maji pocatky v roce 2000, kdy byl také navrzen postup
dvoukrokové metody odhadu genomické plemenné hodnoty (GEPH). Tyto metody
pristupuji k predpovédi plemenné hodnoty jedince a mozné nasledné selekce ve dvou
krocich. V prvém kroku jsou pomoci statistickych analyz pfifazeny fenotypové hod-
noty jednotlivych SNP, zjednodusen¢ feceno, jakou uzitkovost ma jaka mutace v ge-
notypu jedince. V druhém kroku jsou pak secteny ucinky jednotlivych SNP a odhad-
nuta GEPH jedince. Tato metoda je sice velice rozsifenéjsi metodou, ale ma limitujici
uskali. Jednim z téchto uskali je, Ze na malém poctu uzitkovosti genotypovanych je-
dinct (fadech tisicll) se odhaduje obrovské mnozstvi ¢inka jednotlivych SNP — 50
000 az 70 000, z ¢ehoz vyplyva, ze odhad G¢inku jednotlivych SNP na uzitkovost miize
byt znaéné nepiesny, a proto je potieba cca kazdé 3 roky odhadovat a korigovat ucinek
gent. Dals$im uskalim je, Ze GPH je stanovena pouze pro genotypované jedince a neni
mozné udé€lat porovnani genotypovanych jedinct s celou populaci (Zavadilova et al.,
2015).

Od roku 2009 je vyvijena i tzv. jednokrokova metoda genomické selekce, ktera
neodhaduji u¢inky jednotlivych SNP, ale vyuziva informace SNP k upfesnéni ptibu-
zenskych vztahii jedinct v selektované populaci a tim i zpiesnéni predpovédi PH. U
konvenéni PH se piedpoklada, ze piibuzensky vztah mezi jedincem a otcem je 0,5,
protoze kazdy jedinec preda svym potomkiim 50 % své genetické informace. Z toho
plyne, Ze vlastni sourozenci by méli mit 50 % genetické informace shodné, avsak vli-
vem crossing overu, kdy dochazi k vyméné genetické informace mezi pary chromo-
zomtl, to v konkrétnim pfipadé mize byt u sourozenct v rozmezi od 40 % do 60 %
shodné genetické informace. Tohoto zpfesnéni vyuzivad jednokrokovéd metoda. Tato
metoda navic pfedpovida PH pro genotypované jedince i negenotypované jedince v
jednom vypoctu a umozinuje porovnani potradi genotypovanych i negenotypovanych
jedincu v selektované populaci (Zavadilova et al., 2015).

3.1 BLUP (best linear unbiased prediction)

BLUP je matematicka metoda urcujici vliv (efekt) prostiedi a vliv genetiky na uzitko-
vost zvifete pomoci rovnic. Tato metoda byla v roce 1963 navrzena Charlesem Royem
Hendersonem. Metoda rozdéluje efekty na ndhodné a fixni. Pro skot byly vytvoteny
dva modely, otcovsky model (sire model) a matefsky model (dam model). Metoda je

velmi pfesna a tyto principy vyuZivaji 1 dalsi modely (Jakubec et al., 1999).
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Napitiklad rovnice sestavena pro odhad PH znakd mlécné uzitkovosti byla:
yijki = Si + Lj + Uk + eijju; kde y je namétena uzitkovost dojnice, S je pevny efekt stada,
L je pevny efekt potadi laktace, u je nahodny efekt jedince a e jsou nahodné vlivy
dalSich nekontrolovanych faktorii (Jakubec et al., 1999).

3.2 Animal model
Metoda navrzena v roce 1988 Charlesem Royem Hendersonem. Jedna se o rozsifeni
metody BLUP, ktera navic pocita s piibuzenskymi vztahy mezi jedinci. Ma komplex-
néjsi vyuziti, protoze je mozné ji vyuzit i pro odhad plemenné hodnoty vSech jedinct
v dané populaci a zaroven i pro odhad plemenné hodnoty jejich budoucich potomki
(Jakubec et al., 1999).

Metoda vychazi z rovnice: yijj = M + gi + eij; kde M predstavuje zahrnuté fixni
efekty (staj, obdobi, pohlavi, rok narozeni, pofadi laktace, ...), g je geneticka hodnota
genotypu daného jedince (PH) a e je soucet nahodnych efektd prostiedi puisobici na
daného jedince. Index j znamena porfadi pozorovani a i potadi jedince (Jakubec et al.,

1999).

3.3 Ridge regression

Jedna z prvnich metod vyuzivana pii genomické selekci. Pii této metod¢ se efekt mar-
ker ndsobi genotypem pro kazdou vlastnost zvlast'. Tato metoda se pouziva pouze v
pfipadé, Ze je pocet markerti vyssi neZ pocet pozorovani a variabilita je navzajem ko-
relovana. Protoze ma metoda malou piesnost, pouziva se spole¢né s GBLUP (Kang et

al., 2017).
3.4 GBLUP (single-step GBLUP, SNP GBLUP)

GBLUP je jednokrokova metoda zohlednujici rodokmenové, genomické a fenotypové
informace. Tato metoda je podobna BLUP, ale je ptesnéjsi diky zohlednovani geno-
mickych vztahli mezi zviraty. Metoda predpoklada, Ze efekt SNP je distribuovan se
stejnou odchylkou pro kazdou SNP variantu v rdmci jednoho nukleotidu, ktery se v ge-
nomu vyskytuje na urcité pozici. SNP se vyskytuje v genech pomérné ¢asto, proto je
mozné oznacit pomoci SNP kazdy QTL. Z GBLUP vychazi mnoho dal$ich metod od-
hadu GEPH (Meuwissen et al., 2016).

Pomoci SNP oznac¢ime jednotlivé lokusy pro kvalitativni znaky, které porovname
s daty ostatnich jedinct v populaci a ur¢ime tak genomickou hodnotu (Weller et al.,
2017).
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Zakladni rovnice pro vypocet GBLUP jey = u-1n + Z-g + ¢; kde y je vektor pro-
ménné odezvy, p je celkovy pramér, 1n je vektor n jedinct, Z je matice indexu, g je
vektor piidaného genomického efektu a e je vektor nadhodné odchylky z rozdéleni
(Kang et al., 2017).

3.5 RR-BLUP

Metoda je kombinaci metody GBLUP a ridge repression. Diky kombinaci téchto
metod dochazi k vétsi presnosti pti predpovidani PH, ale kvili tomu, Ze se jedna o me-
todu vicekrokovou, které obecn€ patii mezi metody méné presné, v praxi se piilis ne-

pouzivaji. Jedna se ale o smér, kterym by se mohla genomicka selekce pozdé&ji ubirat

(Kang et al., 2017).

3.6 LASSO - least absolute shrinkage and selection operator

Metoda vychézejici z ridge regression. Tato metoda neni ptili§ ptesnd kvili moznosti
zvolit si z velkého mnozstvi regresivnich koeficientd riznych od nuly v piipadé¢ vel-
kych soubort dat. Dalsim problémem metody je, ze neni vhodna pro skupinovou se-
lekci, protoze v piipadé€, ze je variabilita zvifat parovana do skupin, metoda vybere
nahodné jen jednu z nich. K omezeni téchto dvou nevyhod byla navrzena tzv. elasticka

sit’ (Kang et al., 2017).
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4 Genomicka selekce u skotu

4.1 Detekce SNP

V soucasné dobé¢ je u skotu vyuzivana technologie pro vysoce vykonné genotypovani
SNP oznacena jako Infinium HD Assay. Na zakladé této technologie byly vyvinuty
Cipy stfedni hustoty (BeadChips) pro vSechny hlavni druhy hospodatskych zvirat ob-
sahujici 50 az 60 tisic nukleotidd. Pro skot byl vyvinut ¢ip BovineHD BeadChip (Illu-
mina, Inc., San Diego, CA), ktery obsahuje dokonce 777 000 SNP a pokryva cely ge-
nom skotu (Weller, 2015).

1

______________________________ SNP

Obrazek 1: Jednodukleotidovy polymorfismus (Eccles D., 2014)

4.2 Fenotypy a referencni populace

Velka referencni populace zvySuje spolehlivost genomového hodnoceni tim, ze porov-
nava vice genotypu s fenotypy a odhaduje tak kazdy maly geneticky ucinek. Brzy poté,
co zacala genomova selekce, si nékolik evropskych zemi vymeénilo genotypy referenc-
nich bykut holstynského plemene, aby zlepsili pfesnost odhadu. I kdyz jsou k dispozici
historické vzorky DNA, nejmladsi generace ptispivaji vice nez diivéjsi generace. Pies-
nost genomické predikce 1ze zlepsit zahrnutim DNA samic do referenéni populace,
zejména pokud je k dispozici n€kolik samcii testovanych podle potomstva. Americka
genomova referenc¢ni populace holstynského plemene skotu nyni zahrnuje vice nez

44 000 byku testovanych podle potomstva a vice nez 700 000 krav s udaji z kontroly
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uzitkovosti. Fenotypy jsou také nutné v kazd¢é nové generaci, aby bylo mozné urcit,

zda projev vlastnosti odpovida predpokladanym hodnotdm (VanRaden, 2020).

4.3 MAS

Faktory ovliviujici dalsi zisky z MAS jsou: ptednost odhadu plemenné hod-
noty (EBV) - jestlize je piesnost jiz vysoka, ma toto jen maly vyznam. ZvySeni gene-
tického zisku je proto vétsi tam, kde je tradicni selekce obtiznd, naptiklad u znakdi,
které se projevi pouze u samic. Podil genetického rozptylu vysvétleny DNA markery
zvysuje presnost, s jakou jsou lokusy kvantitativnich znakti (QTL) na aleldch oznaco-

vany, coz umoznuje snizeni generac¢niho intervalu pomoci selekci (MAS) mladsich

zvifat (Goddard a Hayes 2002).
4.4 Spolehlivost odhadu plemennych hodnot

Spolehlivost vyjadiuje, do jaké miry odpovida pfedpovéd’ opravdovému genetickému
zalozeni zvitete, respektive s jakou moznou chybou odhad plemenné hodnoty urcu-
jeme. Spolehlivost se uvadi v hodnotach od nuly (nejisté hodnoceni) do jedné (odpo-
vida genetickému zalozeni zvifete). Spolehlivost odhadu PH je dana mnozstvim infor-
maci, které o zvifeti zname. Mezi dilezité patii zejména vlastni uzitkovosti, uZzitko-
vosti potomki a ptibuznych a pripadné i genomické udaje. Zalezi také na mnozstvi
vrstevnikl, s kterymi se pii ziskavani tdaji hodnoceny jedinec ,,potkal a s kterymi
Ize jeho vysledky porovnavat (Zavadilova et al., 2015).

Spolehlivost (kvalita) genomické piedpovédi plemennych hodnot kromé vyse
uvedenych vlivli nejvice zavisi na velikosti tzv. ,,referencni populace®. Do této popu-
lace patii zvifata proveéfena béznou kontrolou dédicnosti a uzitkovosti a jsou zaroven
genotypovana. Ze zjisténych udaju v kontrole uZzitkovosti, resp. dédi¢nosti a informaci
v DNA se odhaduji vztahy slouZici jako pfedpovéd’ genomickych PH u mladych ne-
provétenych zvitat. Proto je dulezité, aby referencni populace a skupina genotypova-
nych zvitfat byla dostate¢né geneticky provazana. Obecné se také predpoklada, ze ¢im
vétsi je referencni populace, tim kvalitnéjsi vysledky genomické hodnoceni zvitat po-
skytuje. Hlavni pfinos vyuziti genomickych udajii je pfedev§sim u mladych byka, kdy
je mozn¢ vybrat plemeniky se stejné spolehlivou plemennou hodnotou, jaké byla diive
bézna jen u provéfenych bykl. Spolehlivost u takovychto mladych neprovéienych
bykti se mize pii vyuziti genomickych informaci zvysit o hodnotu 0,03 az 0,4 (Zava-

dilova et al., 2015).
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Prvni vypocet pro urceni spolehlivosti genomickych plemennych hodnot byl
v Ceské republice proveden v roce 2012, kdy byly dostupné genomické udaje o 628
referen¢nich a 210 mladych holstynskych bycich. Pfi hodnoceni spolehlivosti odhadu
PH na zaklad¢ celkového nadoje prvni laktace krav v ramci ¢eské holstynské populace
byl zjistén praméerny rust spolehlivosti na zékladé vyuziti genomickych udaji o 0,03
u mladych genotypovanych bykt a 0,003 u referencnich bykt. Tento nizky rtst spo-
lehlivosti byl z velké miry vykladan malym poctem referenc¢nich bykt. Béhem nésle-
dujicich let dochazelo k navySovani poctu genotypovanych byki, a to piedevsim bykt
genotypovanych a soucasné provétenych kontrolou dédicnosti (Zavadilova et al.,
2015).

V roce 2014 byl na populaci ¢eského holstynského skotu zahrnujici 1791 refe-
ren¢nich a 445 mladych genotypovanych byki proveden vypocet spolehlivosti odhadu
GEPH. Spolehlivost byla ur¢ena pro PH viceznakového modelu kontrolnich dnt tii
prvnich laktaci. Spolehlivost vlivem genomickych informaci vzrostla v priméru o 0,23
umladych a 0 0,03 u referen¢nich byka v kazdém znaku. V kvétnu 2015 bylo do pted-
poveédi genomickych plemennych hodnot zahrnuto celkem 2512 genotypovanych
bykt (Zavadilova et al., 2015).

V rdmci tzv. ,,implementacniho vypoctu* byl pro pravidelnd narodni hodnoceni
pfipraven postup urceni spolehlivosti genomickych plemennych hodnot, jehoz vy-
sledky jsou zvefejiovana na webovych strankach spolecnosti Plemdat s.r.o. Konkrétné
se jedna o mnozstvi a slozky mléka, somatické buiiky a dale o znaky exteriéru. Tento
postup ma také vyuziti pti schvalovani ¢eskych narodnich hodnot organizaci Interbull

(Zavadilova et al., 2015).

Obrazek 2: Logo spole¢nosti Plemdat s.r.o.
(CMSCH a.s., 2021)
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4.5 Presnost GEPH riznych Slechtitelskych programi

45.1 Vysledky z Australie
Vypocet odhadu GEPH je velmi dobie popsan, protoze podobné metody, jako v Aus-
tralii, se pouzivaji i na Novém Zélandu a ve Spojenych statech. Celkem 798 austral-
skych holstynsko-friskych bykl narozenych v letech 1998 az 2003 a jejich potomku
testovanych spole¢nosti Genetics Australia bylo genotypovano na 56 947 SNP pomoci
¢ipu Illumina Bovine SNP50TM (Hayes et al., 2009).

Vzorky byly sledovany pfedevsim na podil chybéjicich genotypi a zvirata
s vice nez 10 % chybéjicich genotypt byla odstranéna. SNP byly pouzity pouze V pii-
padg, Ze zvifata splitovala nésledujici kritéria: procento chybéjicich genotypti ve vzor-
cich je mensi nez 10 %, minimalni frekvence alel je vétsi nez 2,5 % a odchylka pozo-
rovanych frekvenci genotypu od o¢ekavanych frekvenci vypocitanych z frekvenci alel
(hodnoty Hardy Weinberg %2) je mensi nez 600. Kritéria byla stanovena tak, aby byla
vylou¢ena SNP s velkou mérou chybovosti genotypizace a velmi nizkou frekvenci
SNP, protoze ucinky takové SNP by byly velmi Spatné¢ odhadnuty. Byly také odstra-
nény vSechny genotypy nekompatibilni s rodokmenem. Celkem 730 ze 798 otci mélo
vice nez 90 % genotypi SNP. Celkem 38 259 SNP splnilo vSechna kritéria vybéru
SNP (Hayes et al., 2009).

4.5.2 Vysledky ze Spojenych stati
Referen¢ni populace pouzita k odvozeni predikéni rovnice obsahovala 3 576 holstyn-
skych bykil genotypovanych pro 38 416 SNP s ¢ipem Illumina Bovine SNPS0TM.
Tento Cip byl pouzit i u australskych a novozélandskych experimenti. Metody pre-
dikce zahrnovaly metodu podobnou BLUP (podle Meuwissen et al., 2001), ktery pred-
pokladal normalni rozdéleni pro markerové ucinky, a Bayesovu metodu (VanRaden et
al., 2009).

Rodicovsky primér nebo polygenni ucinek rodokmenu byly kombinovany
s genomickou pfedpovéd’'mi pomoci selekéniho indexu, aby se ziskal kone¢ny GEPH.
Pii primérovani napfi¢ vlastnostmi mél odhad GEPH spolehlivost 50 %. Pouziti
BLUP namisto bayesovského ptistupu snizilo spolehlivost odhadu jen mirné (1 %)
(Hayes et al., 2009).
45.3 Vysledky z Nového Zélandu
Mira spolehlivosti odhadu GEPH u mlé¢ného skotu na Novém Zélandé je uvadéna

z experimentu provedeného spolecnosti Livestock Improvement Corporation. Jejich

21



referen¢ni populace zahrnovala piiblizn€ 4 500 potomka byka testovanych touto spo-
le¢nosti, coz je mnohem vétsi reference nez u australskych dat (Harris et al., 2008).

Byci byli genotypizovani pro stejnou sadu SNP a po kontrole kvality bylo pro
analyzu ponechdno 44 146 SNP. K odvozeni predik¢nich rovnic byla vyzkousena §i-
roka skala metod, véetn¢ BLUP, BayesA, BayesB, nejmensi thlova regrese a Baye-
sova regrese (Hayes et al., 2009).

Spolehlivost odhadu GEPH u mladych bykt byla v rozmezi 50 az 67 % u znaku
produkce mléka, zivé hmotnosti, plodnosti a dlouhovékosti. Tyto spolehlivosti jsou
obecné veétsi nez ty, které byly dosazeny v australskych datech, coz je pravdépodobné
zpisobeno mnohem vétsim poctem byku v referencni populaci, stejné jako skute¢nost,
ze novozélandské spolehlivosti byly spiSe piredvidany, nez realizovany. Bayesovské
metody opét poskytly mirné vyssi (2 az 3 %) spolehlivost nez ptistup BLUP (Hayes et
al., 2009).

4.5.4 Vysledky z Nizozemska

Referen¢ni populace v Nizozemsku byla tvofena 1 583 byky genotypovanych na za-
kazku vyrobenym SNP ¢ipem obsahujicim 57 660 SNP, z nichz 46 529 SNP bylo po-
uzito v nasledné analyze. Presnost odhadu GEPH stanovili z 429 bykt z referen¢ni
populace narozenych v letech 1999 az 2003, vypoctem odhadu GEPH pro tyto byky a
jejich naslednou korelaci se skutecnym EBV bykt ziskani pfi testovani potomstva. To
se opakovalo dvacetkrat. Metodika vypoctu ucink SNP se fidila Gibbsovym vzorko-
vacim schématem navrZzenym Meuwissenem a Goddardem (2004), implementovanym
spiSe pro jednotlivé SNP neZz pro haplotypy (Hayes et al., 2009).

Zvyseni spolehlivosti odhadu GEPH nad primérnou EBV rodi¢i v dobé& naro-
zeni bylo 33 % pro obsah tuku v mléce, 19 % pro kilogramy bilkovin, 15 % pro nohou,
13 % pro hloubky vemene a 9 % pro plodnosti. Byl ustanoven zavér, ze vétsi pocet
byku v jejich referen¢ni populaci by podstatné zvysil spolehlivost odhadu GEPH
u kandidata (Hayes et al., 2009).

4.5.5 Srovnani vysledkii z jednotlivych zemi

Ve vsech ctyfech zemich byla spolehlivost odhadu GEPH podstatné vyssi nez ro-
dokmenova hodnota podle priméru plemennych hodnot rodi¢t. Je pravdépodobné, Ze
spole¢nosti zabyvajici se Slechténim mlééného skotu vyuziji vyhody odhadu GEPH
jak ke zvySeni miry genetického zisku, tak ke snizeni ndkladi na své Slechtitelské pro-

gramy (Hayes et al., 2009).
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Zvyseni spolehlivosti odhadu PH v dasledku zahrnuti genomovych informaci
bylo vétsi v souborech byku ze Spojenych statii a Nového Zélandu nez Australii, z di-
vodu velkého poctu bykl v pouzité referencni populace. Nicméné, metoda vypoctu
spolehlivosti odhadu GEPH se mezi zem¢mi liila, coZ zté€Zuje pfimé srovnani (Hayes
et al., 2009).

Zavérem z tohoto spolecného vyhodnoceni je mozné fici, ze u vétSiny znakt
mlééné uzitkovosti mize byt vzhledem K tomu, Ze tyto vlastnosti uréuje mnoho geni
s malym uc¢inkem a vV malé mife nebo viibec geny se stiednim az velkym ucinkem,
muze byt odhad pomoci metody BLUP blizky realité. Alternativnim vysvétlenim miize
byt, ze metoda SNP sleduje velké chromozomové segmenty a ze uc¢inek chromozomo-
vého segmentu je rozd€len na mnoho SNP. Byly vSak zji§tény nékteré jednotlivé SNP
s velkymi efekty; naptiklad v genu DGAT]I existuje polymorfismus, ktery ma velky
vliv na procento tuku v mléce, coz bylo detekovano okolnimi SNP (VanRaden et al.,
cit. Hayes et al., 2009).

Ve vsech zemich byl kone¢ny odhad GEPH vypocitan pomoci kombinace ro-
dokmenové hodnoty (pramérné plemenné hodnoty rodi¢t) a plemenné hodnoty podle
genomové informace pomoci teorie selekénich indexti. Vyhodou pouziti obou zdrojti
informaci je, ze jakykoli QTL nezachyceny pomoci SNP miize byt zachycen prameé-
rem rodi¢t nebo polygenni plemennou hodnotou. To mize byt zvlasté dulezité pro

zachyceni QTL s nizkou frekvenci v populaci (Hayes et al., 2009).
4.6 Genomicka selekce u riznych kategorii zvirat

4.6.1 Genomicka selekce plemenikii

Vyvoj predpovédi PH pouze na zakladé markeri spolu se snizenim nakladt na geno-
typizaci umoznil insemina¢nim stanicim precizni genomickou selekci. V soucasné
dobé¢ se selekce plemeniki mlééného skotu urceného do inseminaénich stanic piesu-
nula z testovani potomstva pouze na genomické predpovédi PH pro mlécnou uzitko-
vost, plodnost a zdravi dcer. S pouzitim genomické selekce se rodice byka vybiraji na
zakladé profillh DNA markeri a k jejich vyuziti pfi plemenitbé dochédzi velmi brzo,
pfi¢emz se byk testuje na markery Zadoucich (i nezddoucich) vlastnosti velmi brzo po
narozeni nebo jiz jako embryo. Diky tomu mohou stanice testovat mnohem vétsi
mnozstvi bykll nez prostifednictvim tradi¢niho programu na zakladé testovani potom-
stva. Navic je dnes mnohem jednodusi uvadéet na trh mladé byky na zakladé genomic-

kého hodnoceni nez ¢ekat na vysledky testi potomstva (Dairexnet, 2019).
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Samotné pouziti genomovych markert snizilo generacni interval, ktery je de-
finovan jako primérny vék rodicli, kdyz se jejich potomci narodi. Samci i samice pii-
spivaji ke zkraceni intervalu, protoze elitni genomicky hodnocené jalovice ve véku 6
az 8 mesicu bézn¢€ podstupuji ultrazvukem vedenou transaginalni aspiraci folikult (od-
bér vajicek; OPU), nasledovanou oplodnénim in vitro (IVF) a pfenosem embryi (ET).
Generacni interval otcli byku se snizil z ptiblizn€ 7 let na 2,5 roku, zatimco u matek
bykt se snizil ze 4 let na 2,5 roku (Dairexnet, 2019).

Krom¢ toho genomova selekce zvysila miru zlepSeni ekonomicky dulezitych
znak, jako je mira zabfezavani u dcer (DPR), délka produkéniho zivota (PL) a skore
somatickych bun¢k (SCS). V diisledku toho by chovatelé méli mit vétsi geneticky zisk
z kazdé brezosti po mladych bycich vybranych na zakladé markerd nez po starSich
bycich testovanych podle potomstva, protoze genomova hodnoceni poskytuji presnéjsi
genetické informace (Dairexnet, 2019).

Inseminacni stanice proto snizily usili o testovani potomkt ptiblizn€ o 20 %, a
to 1 pfes to, ze procento inseminacnich dédvek od byki bez udaji o potomcich vzrostlo
z ptiblizné 10 % v roce 2008 na vice nez 60 % v roce 2018. Byci provétfeni podle
potomstva zustavaji v poptavce, protoze jsou i nadale srovnatelni s mladymi genomic-
kymi byky. To je pravdépodobné vysledkem kritického mnozstvi dat generovanych
pomoci testovani potomstva, coz usnadiiuje presné vyhodnoceni nezbytné pro dalsi

rozsifeni genomické selekce (Dairexnet, 2019).

4.6.2 Genomicka selekce krav a jalovic

U krav bude mit genomické hodnoceni obvykle vyssi spolehlivost, nez jaké by bylo
dosaZeno z jejich vlastnich zdznami. Navic ma tu vyhodu, Ze je k dispozici kratce po
narozeni (Wiggans et al., 2017).

V Ceské republice zajistuje genotypovani plemenic CMSCH a.s. (Ceskomorav-
ska spolecnost chovateld, a.s.), ktera vytvofila aplikaci iGenomika, slouZici k zadavani
objednévek na laboratorni rozbory, ptedavani dat, ovéfovani ptivodu apod.

Snizovanim ceny genomické selekce se zvySuje jeji vyuziti, a tak se odhad PH
mladych zvifat vyuziva i u jalovic. Svaz chovateld hol§tynského skotu CR proto v roce
2018 zahrnul genomickou selekci do svého §lechtitelského programu a projekt nazval
Fit cow (Prymas, 2020). Vyhodami tohoto projektu je ziskani v§ech informaci o gene-
tické urovni stdda, umoznuje ranou selekci jalovic, zvySuje genetickou Groven stada,
zlepSuje zdravotni stav stada a dochazi ke systematickému sbéru dat o zdravotnich

diagnozach a jejich 1é€eni (Svaz chovatelii holstynského skotu CR, 2021).
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Pocet genotypovanych jalovic holStynského skotu je nyni témét 20 tisic kusi,
Z toho ma vice nez 17 tisic vypocitané genetické plemenné hodnoty (Svaz chovatela

holstynského skotu CR, 2021).

Tabulka 1: Pocet genotypovanych jalovic a jejich primérné genomické plemenné hodnot (Svaz
chovatelu holstynského skotu CR, 2021)

RPH
. Mléko Pocet
Datum | Pocet | gSIH zevnéjsSek | plodnost | dlouhové- e
[kg] SB podnikd
celk. pl. kost
ggfg'”ec 3944 |116,3| 651 | 980 | 101,0 98,9 101,9 15
gg;’g” 5438 [120,1| 566 |102,9| 1046 1003 | 1045 22
Fijen 2019 | 7375 |121,8| 585 |103,0| 106,0 102,0 | 105,0 27
Gnor 2020 | 9474 |122,5| 610 |103,0| 107,0 1040 | 106,0 32
;ropzeon 13996 |119,4| 506 |103,0| 106,0 1030 | 106,0 37
Fijen 2020 | 15880 |119,7| 523 |103,0| 105,7 1038 | 1053 40
;’g;so'"ec 17057 |120,0| 632 [102,8| 1107 104,6 107,1

4.7 Vyuziti interbullovych plemennych hodnot

V Ceské republice je populace skotu silng ovlivnéna dovozy inseminac¢nich davek ze
zahranici. Po dovozu a uplatnéni ID je na zaklad€ domécich idajii o potomcich a dal-
Sich piibuznych zvifat téchto bykl provedeno domaci hodnoceni. Vzhledem k tomu,
ze se vyrobni a ekonomické podminky jednotlivych zemi 1isi, nejsou tidaje o uzitko-
vosti, ani plemenné hodnoty mezi zemémi pfimo porovnatelné. Zahrani¢ni 1 domaci
udaje hodnoceni plemeniki jsou jednotlivymi zemémi zasilany do Interbullu, kde je
pomoci metody MACE (Model Across Country Evaluation) provedeno souhrnné hod-
noceni s vyuZzitim udajii ze vSech zapojenych zemi a tyto ,,celosvétové™ PH jsou pie-
pocteny do méfitek kazdé zemé. U tfady plemenikti dochazi v disledku existence dcer
v mnoha zemich k upiesnéni plemennych hodnot. Déale diky MACE piepoctiim, ma
chovatel urcitou predstavu, co mize ocekavat od zahrani¢nich plemenik, ktefi nebyli
v domécich podminkach testovani (Zavadilova et al., 2015).

Pti porovnani nékolika postupti stanoveni plemenné hodnoty (PH) a genomické
plemenné hodnoty (GEPH) mlécné uzitkovosti pro mladé genotypované holStynské
byky se vychdzelo z doméci kontroly uzitkovosti (KU), nebo Interbullovych MACE
hodnot piepoétenych na podminky CR, piipadné spojeni obou souborti. Pii tom byly
pouzity genetické regresni koeficienty na genetick¢é markery SNP, genomickou pfti-

buznost mezi 2627 plemeniky genotypovanymi pomoci genetickych ¢ipi a na
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rodokmenovou piibuznost mezi zviraty. Vysledky hodnoceni byly néasledn¢ porov-
nany s GEPH 96 mladych bykd, jiz diive ohodnocenych v zahranic¢i a pfepoctenych
Interbullem pomoci GMACE na podminky CR (Zavadilova et al., 2015).

Piedpovéd rodokmenové hodnoty mladych byki metodou BLUP —animal mo-
del jen na zakladé¢ domaci KU méla korelaci k Interbullové GMACE hodnot¢ 0,33,
coz dokazuje, Ze vztah dovezenych plemenikli k doméci populaci, a tim 1 k domaci
kontrole dédi¢nosti, ktera vychazi z udaji KU, je slaby. Rodokmenova hodnota tychz
byktli stanovena na zaklad¢ Interbullovych udaji méla korelaci k GMACE 0,47. To
dokazuje, ze byci jsou potomky svétove pouzivanych plemenikd. Propojeni do spolec-
ného vypoctu domaci kontroly dédicnosti a Interbullovych MACE udaju pfineslo ko-
relaci 0,60, tedy znacné vyssi nez samostatné domaci nebo zahrani¢ni udaje (Zavadi-
lova et al., 2015).

Ptedpovéd’ GEPH s vyuzitim genetickych SNP markera (2 627 genotypova-
nych plemeniki), celé domaci databaze KU (vysledky 1 257 462 krav zapojenych do
KU) a celého dostupného souboru z Interbullu jak genotypovanych, tak negenotypo-
vanych jedinci (plemenné hodnoty 112 880 byku) byla provedena metodou ssGBLUP
(jednokrokovou metodou). Pfedpovéd’ méla korelaci k Interbullové GMACE hodnoté
0,75 (Zavadilova et al., 2015).

Vysledky také potvrdily, ze odhad GEPH ma vétsi pfinos u jedinct s nizkou
spolehlivosti rodokmenové plemenné hodnoty, jelikoZ u jedincii s vyssi spolehlivosti
plemennych hodnot je pfinos mensi (Zavadilova et al., 2015).

Genomické plemenné hodnoty (GEPH) ptedpovidaji totiz hodnotu mladych
zvitat presnéji nez konvenéni plemenné hodnoty (PH). Pfiddni rodokmenové PH
k udajim na zakladé genetickych markert upfesiiuje hodnoceni zvifat. Jednokrokova
metoda ssGBLUP mé vyssi pfesnost neZ starSi postupy pres regresni koeficienty.
Ptidani Interbullovych udaji k domacimu hodnoceni zvySuje pifesnost hodnoceni
zvitat, a to jak PH, tak GEPH (Zavadilova et al., 2015).

Geneticka korelace tuzemskych PH z ostatnich zemi stanovena Interbullem je
ptiblizné 0,85. Z toho vyplyva, ze spolehlivost odhadu tuzemské PH po dovozu ze
zahraniéi klesa piiblizn& na 72 % ptvodni zahraniéni hodnoty. Uginek je proto oproti
zemim ptvodu nizsi. Pfednost ma ohodnoceni v domdacich podminkach (Zavadilova

etal., 2015).
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4.8 Vliv genomické selekce na Slechténi skotu

Genomicka selekce hluboce ovlivnila genetické zlepSeni predevSim dojného skotu.
Genomova hodnoceni jsou piejimana jako piesny udaj. Jalovicky 1 bycci jsou obvykle
genotypizovani pied dosazenim prvniho mésice zivota a nékterd embrya jsou genoty-
pizovana jesté pred implantaci. Genomické hodnoceni také snizilo obavy ze zaujatosti
pii hodnoceni, protoze vlastni vykonost neni soucasti genomického hodnoceni jalovic
(Wiggans et al., 2017).

Pfinos genomiky se nejvice projevuje u znakl s nizkou dédivosti a u téch, které
1ze pozorovat az v pozdnim véku (jako je dlouhovékost), protoze zvyseni spolehlivosti
poskytované genomikou je u téchto znakl nejvétsi (Wiggans et al., 2017).

Kromé genetického hodnoceni Ize genomiku pouZit pro zjisténi rodokmenu, sta-
noveni genetického slozeni plemene, pfipafovaci programy a sledovani ptibuzenské
plemenitby. Pokud byli pfedkové genotypizovani, Ize u mnoha zvifat doplnit nebo
opravit informace o jejich pivodu. Ve Spojenych statech mélo v roce 2014 piiblizné
87 % bykii a 41 % krav genotypy potvrzeného otce matky (Wiggans et al., 2017).

Dulezité je také fizeni inbreedingu kvuli jeho G€inkim na efektivitu produkce a
plodnost. Mira inbreedingu pro americké holstynské kravy narozené v roce 2015 se
odhaduje na 6,6 %. Genomicka ptibuzenska plemenitba se d4 snadno odhadnout a 1ze
ji pouzit ke kontrole inbreedingu u dalsi generace zvifat vypoétem genomickych
vztahl pro potencialni pary prostfednictvim pfipatrovacich programt (Wiggans et al.,
2017).
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Obrazek 3: Trendy inbreedingu americkych krav hol§tynského skotu narozenych
od roku 2000 (Wiggans et al., 2017)
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5 Genomicka selekce v Ceské republice

V Ceské republice probihal v letech 2011-2014 projekt Narodni agentury pro zems-
délsky vyzkum (NAVZ) Genomicka selekce dojeného skotu. Jeho cilem bylo zavedeni
nového celostatniho genetického hodnoceni plemennych zvirat dojenych plemen skotu
na zaklad¢ genomické selekce do praxe (Zavadilova et al., 2015). I po roce 2014 po-
kracuje vyzkum s timto projektem spojeny a vznikaji nové metody a vysledky.

Projekt v roce 2011 navézal na ptipravné prace z minulych let, pfedev§im na
pripravu molekularné-genetickych vzorkt od plemenikt ¢eského strakatého a holstyn-
ského skotu a jejich genotypovani, na zpracovani teoretické studie o vyvoji a navaz-
nosti metod ptedpoveédi plemennych hodnot (PH) a metod predpovédi genomickych
plemennych hodnot (GEPH) a to vSe s ohledem na naSe chovatelské podminky. V pri-
behu roku 2011 pokracovalo genotypovani plemenikii a byly zavedeny nové postupy
izolace DNA, které byly nutné pro nasledné zpracovani pomoci molekularné-genetic-
kych ¢ipti. Vyvojem novych postupl se otviraji dalsi oblasti ¢innosti pro vyzkumné
molekularné-genetické laboratote. Jedna se napiiklad o vyuziti ¢ipti k uréeni genetic-
kych vad nebo urceni nejvyznamnéjSich SNP lokust pro chovatelsky vyznamné vlast-
nosti. Svazy chovateli zapojené do tohoto projektu vedly s plemenafskymi spolec-
nostmi a chovatelskymi svazy v zahranici jednani za Gcelem vymény vzorki SNP pro
plemenné byky (Zavadilova et al., 2015).

Vyzkumné byly piipraveny a ovéfeny algoritmy pro ptedpovéd’ GEPH. Celo-
svétovy vyvoj smétujici k jednokrokové pfedpovédi GEPH (SSP) umoZituje piedpo-
veédét plemenné hodnoty na celostatnich populacich pro genotypované i negenotypo-
vane¢ jedince. Pro tento postup byl zpracovan algoritmus a sestaven program pro pied-
povéd GEPH v programovém prostiedi SAS. Soucasti programu jsou i procedury pro
sestavovani matice rodokmenové piibuznosti a matice genomické ptibuznosti mezi
zvitaty. Vypocet pomoci uvedeného programu byl na modelovém ptikladé porovnan
s béznym postupem vypoctu PH animal modelem a nasledné byl tento postup pouzit
na soubory skutecnych udajii o uzitkovosti holstynského skotu.

Z celostatni databanky uZitkovosti krav byly vybrany soubory s udaji o pfi-
blizné 800.000 prvych laktacich s navazanymi soubory o pivodu zvitat do 4. generace
predkt. Celkové se jednalo ptiblizn€ o 1.400.000 jedinct, vEetné 838 genotypovanych
plemeniki. V souborech byly stanoveny PH a GEPH, pouZitim programi BLUPF90 a
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DMU. Mezi PH a GEPH genotypovanych bykt byla stanovena korelace (Zavadilova
etal., 2015).

V roce 2012 se pokracovano v zapocatych praci, v ziskdvani dalSich SNP
vzorkl bykt, provéfovani riznych metod genomickych PH a prace na spolehlivosti
odhadu GEPH. Byly vyhodnoceny moznosti pouziti genomické selekce pro znaky li-
nearniho popisu zevnéjsku u holstynského skotu a provedena fada analyz vychazeji-
cich z rizn¢ velkych soubor dat. Vysledkem téchto analyz bylo, ze vyuziti genomické
selekce je pro znaky zevné&jSku mozné a piinasi zptesnéni odhadu rodokmenové ple-
menné hodnoty u mladych bykd, ale na druhou stranu se vliv genomické selekce 1isi
mezi jednotlivymi znaky bez ohledu na jejich dédivost. Vyssi korelace mezi rodokme-
novymi PH a PH na zédklad¢ testovani byla zjiSténa pii pouziti jednokrokové analyzy,
ale vicekrokové analyza ptinesla pro vSechny znaky soucasné kladné korelace u vSech
znakl linearniho popisu zevnéjsku (nejveétsi rozdil ve vysledcich zjistén pro znaky
vemene) (Zavadilova et al., 2015).

V roce 2013 se projekt soustiedil na ovéfeni riznych postupii predpoveédi
GEPH. Porovnavali se metody vypoctu GEPH jednokrokovymi a dvoukrokovymi me-
todami s riznym zastoupenim Interbullovych plemennych hodnot a fenotypovych
hodnot, probehly prace na algoritmech pro vypocet deregressovanych plemennych
hodnot (vstupni hodnoty do dvoukrokovych metod) a byl vytvofen program na stano-
veni odchylek uzitkovosti dcer (DYD). V ramci vyzkumu vlivu jednotlivych lokust
byl vyhodnocen vyznam a proménlivost jednotlivych SNP lokust a byly simulovany
selek¢ni programy dojeného skotu s vyuzitim genomické selekce. Spole¢né s rozvojem
predpovédi genomickych plemennych hodnot byl vyvijen zptisob odhadu jejich spo-
lehlivosti a byly provedeny upravy pro zahrnuti dalSich zdrojli informaci do odhadu
této spolehlivosti a zapocitani zmény spolehlivosti GEPH genotypovanych zvitat do
spolehlivosti PH negenotypovanych ptibuznych jedincti. Bylo sledovano, jakym zpti-
sobem ovlivni genomické informace spolehlivost plemennych hodnot jednotlivych
zvitat. Dale bylo zjiStovéano, jakym zplsobem ovlivni odhadovanou spolehlivost
GEPH zahrnuti ¢i nevyuZiti riznych zdroji informaci (Zavadilova et al., 2015).

V roce 2014 se prace na projektu soustiedily prfedevsim na aplikaci dosavadnich
vysledku do praxe. Jednalo se ptedev§im o odhady genomickych plemennych hodnot
u holstynského skotu pro znaky produkce test-day modelem, na néz navazoval odhad
GEPH pro skore somatickych bun¢k. Dale doslo k praci na odhadech genomickych
plemennych hodnot pro linearni popis skotu. Zaroven s odhady GEPH byly zavadény
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1 odhady spolehlivosti genomickych plemennych hodnot. Ukazuje se zejména, Ze na-
rustajici pocet genotypovanych plemennych bykl podstatné zvysuje kladny dopad
presnosti predpovédi genomické plemenné hodnoty u mladych byki bez potomstva.
Jiz v roce 2014 bylo k dispozici nékolik tisic genotypt bykti a soucasné se ukazalo, ze
shoda mezi domécimi genomickymi hodnotami a hodnotami GMACE (mezinarodniho
genomického hodnoceni Interbull) dosahuje hodnoty okolo 70 % (Zavadilova et al.,
2015).

V zati 2020 spustil Svaz chovatell ¢eského strakatého skotu projekt Cattle genom
s cilem zvysit spolehlivost odhadu GEPH. Hlavni pointou projektu je snaha zapojit do
genotypovani co nejveétsi mnozstvi plemenic. Od chovatelt je pozadovano, aby stano-
vili u svych mladych krav genomicky optimalizované PH a testy probihali plosné, tj.
bez vybéru zvirat. Genomicky material se odebira od jalovicek a prvotelek. Projekt
vyuziva portalu iGenetika.cz spoleénosti CMSCH a.s. Za prvni i mésice projektu jiz
bylo na genomiku odeslano téméf 2 000 vzorki (Prymas, 2021).

V ramci projektu chovatel plati pouze 30 % nakladl spojenych z genotypizaci.
Také byl schvalen motivacni pfiplatek 150 K& za kazdé genomicky testované zvite,
ktery ma za cil presvédcit chovatele ke genotypovani plemenic (Prymas, 2021).

Hlavni vyhodou pro zapojené chovatele je pfedev§im zpiesnéni plemennych hod-
not, které se miiZzou zvysit aZ o 18 % pfti zapojeni 50 neselektovanych plemenic od
kazdého byka zapsaného do plemenné knihy. Dalsi vyhodou je pro chovatele znalost
rozlozeni plemennych hodnot zvitat ve stad¢, diky cemuZ je mozni rozdélit stado podle
budouciho vyuziti zvifat (Prymas, 2021).

Genomicka selekce se stdva svétovym standardem v poslednich letech dokonce
| pro masny skot. Podle Berry et al. (2016) by pomalejsi rozvoj a absorpce genomic-
kého hodnoceni u masného skotu oproti mléénému skotu z ditvodu nékolika faktori.
Nejvyznamné;jsi z nich je ptistup k fenotypu (jak pocet testovanych zvitat, tak rozsah
hodnocenych znakil), ze kterych vychazi genomové predpovédi. Genomickéd hodno-
ceni v rdmci plemene jsou dnes jiz zavedena nebo se blizi oficidlnimu stavu imple-
mentace. Genotypizace masného skotu v Ceské republice zapocala v roce 2018 a
v kvétnu 2020 bylo hodnoceno pfiblizné 11 tisic zvifat vSech plemen masného skotu.
V soucasné dob& pokracuje genotypovani zvifat pro tvorbu referencnich populaci

nejpocetnéjSich plemen (Vesela et al., 2020).
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6 Vyhody a nevyhody genomické selekce

Mezi hlavni vyhody patfi, Ze geneticka selekce je nakladové velice efektivni, protoze
jediny vzorek DNA muize poskytnout ptedpovéd’ pro mnoho znaki, objevit nebo po-
tvrdit pfedky a pfinést informace pro management stada (VanRaden, 2020).

Mezi dalsi vyhodu patii, Ze mezinarodni databaze, zvySenim velikosti referencni
populace oproti populacim jednotlivych zemi, jejichz hodnoceni bylo navrzeno piede-
v§im pro testovani potomki, zlepSuji presnost predikce. Navic ziskani predpovedi
Z mezinarodni databéze je obvykle nakladove efektivnéjsi, nez vypocet pouze z doma-
cich dat (pokud se podminky nebo vlastnosti vyrazné nelisi od mezinarodni databaze)
(VanRaden, 2020)

Mezinarodni databaze jsou také vyhodou proto, ze naklady na vyvoj systému ge-
nomické predikce v jednotlivych zemich mohou byt piilis vysoké, zvlast, kdyz jiz
existuji predpovédi v zahrani¢ni databdzi. Z tohoto diivodu poskytla CDCB chovate-
[im ve vice nez 50 zemich v Jizni Americe, Asii a Oceanii genomické ptredpovédi pro

desitky tisic telat (VanRaden, 2020).
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Obrazek 4: Pocet genotypovaného skotu z databaze USA pro genomickou evoluci podle regioni z
roku 2019 (VanRaden, 2020)

Dalsi vyhodou genomiky je detekce nosicii neZzadoucich recesivnich charakteris-
tik (Wiggans et al., 2017).

Nevyhodou je, Ze si chovatelé pfed samotnym rozhodnutim o pouZiti genomické
selekce méli napladnovat, jak budou vyuzivat ziskané informace a porovnavat jeji na-

klady a pfinosy, protoZe genomicka selekce je velmi narocnd. V prvni fazi se jedna

31



pfedevsim o investici k ziskani referencni populaci, v dalSich fazich pak predevsim
0 vybér vhodnych kandidat na testovani. Na druhou stranu, pokud fenotypizace po-
kracuje, kandidati na genotyp postupné také vstoupi do referencni populace, takze jeji
rust je automaticky (VanRaden, 2020).

Genomicka selekce také predstavuje mnoho prekazek pro inseminacni stanice,
protoze embrya nebo novorozena telata s Zadoucimi genomickymi piedpoklady maji
mnohem vy$§i pofizovaci cenu neZ telata pouze s dobrym rodokmenem. Casto také
dochazi k tomu, Ze mnoho byki je nahrazeno mladsimi byky dfive, neZ mohou jejich
dcery dokoncit prvni laktaci (Dairexnet, 2019).

V minulosti, kdy byla genotypizace pfili§ nakladna, dochdzelo ke genotypizaci
pouze referencnich byku a nejelitnéjsich telat. Jak ale ceny postupné klesaly, zacala se
testovat i telata jalovic a jalovice s chybé&jicimi rodokmeny (VanRaden, 2020). V po-
slednich 20 letech doslo ke snizeni nakladii na genotypizaci jednotlivych markera
z ptiblizné 10 USD na mikrosatelitni genotyp na pocatku 90. let na 0,0005 USD aktu-
aln¢ u jednotlivych genotypti SNP na BeadChips s vysokou hustotou (Weller, 2015).

Genomicka selekce miiZze byt pouZita na rlizné vlastnosti, plemena i druhy, ale jeji
implementace je mnohem snazsi, kdyz existuji databaze a rozvinuty mezindrodni trh
s elitnimi plemennymi zvifaty. Proto by pfed zac¢atkem selekce mély byt provedeny
simulace potenciondlni spolehlivosti a vypocet ocekdvané navratnosti investic. To ale
nejprve vyzaduje shroméazdéni dostatecného mnozstvi fenotypti a rodokment pro od-
had parametrti vlastnosti a dostatecného mnozstvi genotypt pro uréeni struktury po-
pulace a kontrolu piesnosti rodokmenti. Proto je nutna trvala, jedine¢né narodni nebo
mezinarodni identifikace zvifat nejlépe za pomoci standardizovanych metod schvéle-
nych ICAR (International Committee on Animal Recording). Kli¢ové je taky rozhod-
nuti, které vlastnosti fenotypu je tieba zlepSovat. Na zacatku mize byt za potiebi vel-
kych investic k budovani referen¢nich populaci, navrhovani nastrojii pro genotypizaci
a testovani predpovédi. U takovych to investic neni jista ndvratnost pfedevsim vlivem
dosaZené spolehlivosti, velikosti potencidlniho trhu a poc¢tu dalSich organizaci nabize-
jicich podobné, lepsi nebo levnéjsi sluzby. V mnoha ptipadech je proto pokrok rych-
lej$i pfi mezinarodni spolupraci. Naptiklad u holstynského skotu doslo za posledni

desetileti k obrovské navratnosti (VanRaden, 2020)
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/ Budoucnost genomické selekce

Podoba genomické selekce se v poslednich nékolika letech stala velmi dynamickym
polem a je pravdépodobné, Ze se tato disciplina Vv nésledujicich letech jeste¢ vyrazné
proméni. V soucasné dobé ma nejméné¢ 11 zemi komer¢ni programy genomického
hodnoceni mlécného skotu, a to Australie, Irsko, Novy Z¢land, Francie, Némecko, Ni-
zozemsko, Dansko, Svédsko, Finsko, USA a Kanada. Také byla zfizena dvé velka
konsorcia: severoamerické konsorcium s 25 500 byky, které zahrnuje USA, Kanadu,
Spojené kralovstvi a Italii; a evropské konsorcium s 30 000 byky, které zahrnuje UN-
CEIA (Francie), Viking Genetics (Dansko, Svédsko a Finsko), DHV — VIT (Ng-
mecko), CRV (Nizozemsko, Flandry), Polsko a Spanélsko (Weller, 2015)

V pfistich letech se pravdépodobn¢ budou néklady na sekvenovani genomu prav-
dépodobné jesté snizovat. V USA a dalSich vyspélych zemich se dnes genotypizace
krav €ipy s nizkou hustotou stdva téméf rutinni. Na druhou stranu, testovani potomstva
mladych byku zaostava (Weller, 2015).

V budoucnu pravdépodobné dojde ke zvyseni piesnosti genomickych hodnoceni.
Spolu s vyssi mirou genetického zlep$eni se pravdépodobné zlepsi i konkurenceschop-
nost mladych bykt. Nicméné, v dohledné budoucnosti bude i nadéle testovani potom-
stva poskytovat dostatek byka provétenych podle potomstva k uspokojeni poptavky
na trhu (Dairexnet, 2019).

Piestoze byly jiz od roku 2008 testovany prvni praktické metody genomického
hodnoceni na skutecnych datech a navrZena ¢etna vylepSeni metod, zvySeni spolehli-
vosti bylo minimalni. Je pravdépodobné, Ze se jednokrokové metody stanou v nasle-
dujicich letech standardem, a to i pfes nartust pozadavkl na pocitace a omezeny nardst
piesnosti. Jednim z hlavnich divodu pouziti jednokrokovych metod je zaclenéni tidaja
o kravach (Weller, 2015).

K dne$nimu dnu jsou metody genomické predikce, ptivodné vyvinuté pro mlécny
skot, vyuzivany v celé fad¢ dalSich populaci nejen zvitat, ale 1 rostlin a lidi. Pfesnost
téchto metod se s rozsifovanim datovych sad a piidavanim dalSich vlastnosti zlepsuje.
Jak klesaji ndklady a soubory dat se rozsifuji, genomicka selekce se pouziva i pro nové
populace a druhy (VanRaden, 2020).

Piestoze, napiiklad v Severni Americe bylo na genomickou selekci podle ¢ipia
SNP vynalozeno vice nez 14 milioni dolarii, tempo testovani genotypu se nezmensuje.

I pfes vSechny tyto investice a neuvéfitelné piinosy v oblasti genetického
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zdokonalovani Celi chovatelé mlééného skotu nékolika vyzvam, jejichz feSeni bude
vyzadovat vyuziti novych technologii. Napiiklad potencidlni Sum v systému genomic-
kého hodnoceni by mohl byt vyfesen urCenim ptivodu vSech zvifat ve stad¢ (nespravny
pivod mtZe v n¢kterych stadech dosahovat az 20 %), ale zatim vSak nejsou k dispozici
zadné ekonomicky dostupné testy pro rodi¢ovstvi, které by byly pro chovatele atrak-
tivni (Wiggans et al., 2017).

Stav genomické predikce, ale mnohdy zapticinil, Ze doslo ke snizeni rozsahu kon-
troly mléc¢né uzitkovosti, coz miize mit negativni vliv na budouci pfesnost genomické
selekce. Oproti tomu zaznamy dat shromazdénych pro dalsi vlastnosti rostou. Tato
data vSak Casto nejsou zachycena v centralni databazi. Organizacni problémy s daty
budou pro mlécény skot nadale narocné, stejné€ jako sladéni aktiv dusevniho vlastnictvi
spojenych s vysledky a sdileni novych fenotypovych v rdmci soucasnych systémi ge-
nomické selekce. Napftiklad integrace genomové selekce s novymi fenotypy, jako je
ucinnost krmiva, vylu¢ovani dusiku, imunitni odpovéd’ na respiratorni onemocnéni a
bakterialni infekce mlé¢né zlazy nebo odolnost viici tepelnému stresu, ma obrovskou
hodnotu. Tyto vlastnosti tak poskytuji moznost vybéru takovych zvirat, ktera nejlépe
odpovidaji chovnému prostiedi a jsou prostiedkem ke zvySeni efektivity i zisku
(Wiggans et al., 2017).
nuji finan¢ni prostiedky 1 na nové diagnostiky a sekvenovani celého genomu, které
muze vést k vylepseni selekénich metod. Protoze genotypizace sekvenovanim umoz-
nuje pokryti velkych ¢asti genomu, mize to mit n€které potencidlni vyhody pro geno-
mickou selekci u hospodarskych zvifat. Presnost genomovych hodnoceni by mohla
byt zlepSena zvétsenim velikosti referen¢nich populaci a intenzita selekce by mohla
byt zvySena genotypizaci vét§iho poctu kandidati na vybér (Wiggans et al., 2017).

Do analyzy celého genomu u nejvlivnéjSich byk u popularnich mléénych plemen
byly celosvétoveé investovany jiz vice nez 3 miliony dolarti s nékolika potencidlnimi
vysledky. Jednou z hypotetickych moznosti, jak zvysit presnost genomové selekcee, je
vybér zvifat na zakladé kvantitativnich znak? nukleotidt. Udaje o sekvenci poskytuji
prosttedky pro zkoumani zékladnich mutaci pro kvantitativni znak nukleotidii. Sek-
vencni data Ize také pouzit ke zlepSeni imputace od SNP Cipli s nizkou nebo stfedni
hustotou k vysoké hustoté genotypt zaloZzenych na sekvenci pfed genomovym hodno-
cenim. Dopad téchto novych metod by mél snizit ndklady na genomicky screening

zvifat a zvysit piesnost vybéru. Udaje o sekvencich genotypt vlivnych byki jsou také
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zdrojem pro zjistovani polymorfismi ziskovych a ztratovych vlastnosti zvifat
(Wiggans et al., 2017).

Jednou z dalsich technologii, kterd ma velky potencial na zménu sméru a intenzitu
selekce, je pouziti nukleaz k tipravé genomu. Kandidaty na uplatnéni této technologie
jsou rohatd mlécna plemena. Tuto technologii lze také samoziejmé pouzit k oprave
aditivnich znaki, jako je produkce mléka, coz by zna¢n¢ urychlilo geneticky pokrok.
Ke skute¢nému komerénimu pouziti této technologie miize dojit rychle, ale bude za-

viset na regulacni politice (Wiggans et al., 2017).
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Zavér

Genomicka selekce je vyuZivana se viech vyspélych statech svéta, véetné Ceské re-
publiky. Pro co nejpiesnéjsi odhad plemennych hodnot pomoci genomické selekce je
nutna znalost udajii o co nejvetsim poctu jedincii v populaci. V soucasné dobé se pro
genotypovani pouziva metoda SNP a K testovani zvitat se vyuziva technologie Infi-
nium HD Assay, na jejiz zékladé¢ byly vyvinuty Cipy stfedni hustoty pro vSechna hlavni
hospodarska zvitata. Pro skot se jedna o ¢ip BovineHD BeadChip obsahujici 777 000
SNP a pokryvajici cely genom skotu.

Metody odhadu GEPH jsou dvoji. Dvoukrokové metody ptistupujici k ptedpo-
védi PH jedince a mozné nasledné selekci ve dvou krocich a jednokrokové metody
neodhaduji ucinky jednotlivych SNP, ale vyuzivajici informace SNP k upfesnéni pfi-
buzenskych vztaht v selektované populaci a tim i1 zpfesnéni predpovédi plemennych
hodnot. Mezi nejdilezitéjsi jednokrokovou metodu patii GBLUP, ktera zohlediiuje ro-
dokmenové, genomické a fenotypové informace a je nejpouzivanéj$i metodou. Dalsi
metody se pouzivaji méné Castéji predevsim kvili jejich neptesnosti, ale v budoucnu
se miiZzou stat zadklady novych metod.

Spolehlivost odhadu plemennych hodnot vyjadiujici, jak moc odpovida pied-
povéd redlnému genetickému zalozeni zvitete, je dana mnozstvim znamych informaci
0 hodnoceném zvifeti a na velikosti referen¢ni populace.

Selekce plemeniku se z testovani podle potomstva zménila na genomické pred-
povedi jejich plemenné hodnoty. Diky genomické selekci je mozné vybirat rodice
bykd pro inseminaci na zakladé DNA markeri. Byci se na zadouci vlastnosti testuji
brzy po narozeni nebo jiz jako embrya. Diky tomu neni nutné ¢ekat na vysledky testt
potomstva a tim se cely proces zrychluje. V budoucnu se pravdépodobné spolu s vyssi
mirou genomického zlepSeni zvysi i konkurenceschopnost mladych bykt, av§ak v do-
hledné dobé se bude nadale pravdé-podobné pouzivat testovani potomstva.

Odhad plemennych hodnot mladych zvifat se diky sniZovani ceny genomickeé
selekce vyuziva i u jalovic. Toto pfinasi pfedevsim zisk vSech informaci o genetické
urovni stada, diky cemuz umoziuje ranou selekci jalovic, zvySuje genetickou troven
stdda a zlepSuje zdravotni stav stada. Pocet genotypovanych jalovic holStynského
skotu je dnes v Ceské republice téméf 20 tisic kusi.

Mezi hlavni vyhody patii, ze genomicka selekce je ndkladove velice efektivni,

mezinarodni databaze zlepSuji pfesnost predikce a pouziti dat z mezindrodni databaze
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je nakladové mnohem efektivnéjs$i nez vypocty pouze z domécich dat. Vyhodou je
taktéz detekce nosic¢li nezddoucich recesivnich vlastnosti. Hlavni nevyhodou je pak
predevsim nutnost planovani, protoze genomicka selekce je stale narocna.

Genomicka selekce se postupné rozsifuje pro masny skot az v poslednich le-
tech, predevsim kvili ptistupu k tidajim o fenotypu. V budoucnu je hlavnim cilem
vyzkumu v Ceské republice u masného skotu zavést genomické hodnoceni.

Dnes se metody genomické predikce vyuzivaji v celé fadé dalSich populaci ne-
jen zvirat, ale 1 rostlin a lidi, a to ptfedevsim kvtli poklesu nakladl a rozsifeni souborti
dat. V budoucnu budou pravdépodobné naklady na sekvenovani dale klesat. Investice
do tohoto oboru se rozsituji nejen do nastroji k detekci SNP, ale zahrnuji i diagnostiky
a sekvenovani celého genomu.

Jeden z hypotetickych zplisobi zvySeni presnosti genomické selekce je vybér zvi-
fat na zakladé kvantitativnich znakt nukleotidt. Dalsi z technologii s potencidlem na
zménu sméru a intenzity vybéru je pouziti nukleaz k upraveé genomu, jejichz komeréni

pouziti bud¢€ zaviset na regulacni politice.
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