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Abstrakt

Slechténi hraje kli¢ovou roli v zajisténi efektivity Zivogisné vyroby, a tedy v zajisténi
potravinové bezpecnosti. Moderni Slechtitelské postupy jako genomickd selekce jsou zalozeny na
dostupnosti desitek az stovek tisic molekularnégenetickych markert, presnéji jednonukleotidovych
polymorfizmii (SNP), o jejichz vyuziti se v Cesku snazi i narodni lechtitelsky program prasat. Cilem
predkladané dizertacni prace proto bylo posouzeni piinosu SNP pro genetické hodnoceni prasat.
Hlavni ¢ast prace se tykala navrhu nového statistického modelu pro souc¢asné hodnoceni priimérného
denniho ptirastku, vysky hibetniho tuku a vysky svalu. Pro tento ucel byla vyuzita uzitkova data od
témef 124 tisic jedinct matef'skych i otcovskych plemen a také vzorky z DNA ¢ipt, ze kterych proslo
kontrolou kvality 1810 jedincti se zhruba 30 tisici SNP. Vybér vhodného animal modelu v ramci
nejlepsi nevychylené linearni predpovédi (BLUP) byl zaloZzen na parametrech doptedné validace,
které vyjadiuji prediktivni vykonnost. Takto byly rovnéz srovnany tradi¢ni animal modely
s jednokrokovou genomickou piedpoveédi (SSGBLUP). Zahrnuti SNP pomoci matice realizované
ptibuznosti mélo ve studovanych populacich zatim nizky uc¢inek kvali omezenému poctu
genotypovanych zvifat. V hodnoceni matefskych plemen ovSem lze tento U¢inek povaZovat za
kladny, nebot’ se projevila pfevaha ssGBLUP v individualnich ptesnostech piedpovédi plemennych
hodnot, pti¢emz celkova prediktivni vykonnost modelu byla v ptipadé ¢eského bilého uslechtilého
zachovana a v pfipadé Ceské landrase dokonce zlepSena. Ve sdruzeném hodnoceni otcovskych
plemen nebylo mozZné ucinit jednoznacny zavér, jelikoZ vysledky patrné zkreslila nevhodna struktura
dat. Na zaklad¢ ziskanych vysledki bylo mozné podpofit hypotézu o tom, ze molekularnégenetické
informace pfispivaji ke zpfesnéni genetického hodnoceni. Nicméné dostupna literatura napovida, Ze
prakticky dopad genomické selekce na geneticky zisk nastane az poté, co budou nashromazdéna
genotypova data od nckolikandsobné vétstho mnozstvi jedincii. Zaroven se projevila nutnost
pravidelné revidovat vhodnost statistického modelu véetné rozdéleni dat nebo populacni genetické

parametry.

Klicova slova: plemennd hodnota, geneticky marker, statisticky model, genomicka selekce



Abstract

Breeding plays a crucial role in ensuring the efficiency of animal production and,
consequently, food security. Modern breeding practices, such as genomic selection, are based on the
availability of tens to hundreds of thousands of molecular genetic markers, specifically single
nucleotide polymorphisms (SNPs). The utilization of SNPs is also an aim for the Czech pig breeding
program. The objective of this presented dissertation was to assess the contribution of SNPs to pig
genetic evaluation. The main part of the thesis focused on designing a new statistical model for
simultaneous evaluation of average daily gain, backfat thickness, and loin muscle depth. Phenotypic
data from nearly 124,000 individuals from maternal and paternal breeds were analysed, along with
1810 DNA microarray samples with roughly 30,000 SNPs (after quality control). The selection of an
appropriate animal model within the best unbiased linear prediction (BLUP) framework was based
on forward validation methods, which manifest model’s predictive performance. Traditional animal
models were compared with single-step genomic models (ssGBLUP). In the studied populations, the
inclusion of SNPs through the realized relationship matrix had a limited effect due to the small
number of genotyped animals. However, in the evaluation of maternal breeds, this effect could be
considered positive, as ssGBLUP showed higher individual accuracies of breeding values, while
overall predictive performance was maintained in Czech Large White and even increased in Czech
Landrace. In the joint evaluation of paternal breeds, no clear conclusion could be drawn due to
unsuitable data structure. Based on the obtained results, it is possible to support the hypothesis that
molecular genetic information contributes to improving genetic evaluation. Nevertheless, available
literature suggests that the practical impact of genomic selection on genetic gain will occur only after
accumulating genotypes from several times higher number of individuals. Regular revision of the
suitability of the statistical model, including data distribution, and population genetic parameters, is

also essential.
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1.  Uvod

Potravinova bezpecnost je celosvétové aktudlnim tématem, které se dotyka dostupnosti
a kvality potravin, welfare zvitat ¢i klimatickych zmén (Garnett et al. 2013). V obdobi 20222031 se
spotieba potravin mé kazdoro¢né zvysit o 1,4 %, ptic¢emz hlavni pficinou bude rist lidské populace
(OECD/FAO 2022). Na zvySenou poptavku musi reagovat také vyroba masa, ktera zajistuje
nepostradatelny zdroj bilkovin. Celosvétoveé v roce 2021 priimérna spotieba ¢tyt hlavnich druhii masa
na obyvatele a rok Cinila témét 34 kg, z ¢ehoz dribeZzi pfedstavovalo 44 %, veptové 31 %, hovézi
19 % a skopové 5 %. V zemich Evropské unie byla spotieba masa dvojnasobna (69 kg) a nejvice

konzumovanym druhem zustava veptové s podilem 48 % (OECD/FAO 2022).

Vzhledem ke stoupajici poptavce ve spojeni s environmentalnimi ndroky je pro zivocisnou
vyrobu jednim z hlavnich cilt efektivita (Neeteson-van Nieuwenhoven et al. 2013). Chov prasat
nazorné ukazuje, jakych pokrokt Ize v tomto sméru dosahnout. Kupiikladu béhem let 1998-2018
v ¢eskych populacich vzrostl ptirtstek do konce testu ze 604 g na 710 g a pocet odchovanych selat
na prasnici a rok ze 17,5 na 29,3 (SCHP 2021). Klicovou ulohu v tomto sméru hraje Slechténi
(Neeteson-van Nieuwenhoven et al. 2013), jehoz rozvoj jde ruku v ruce s inovacemi v zootechnice,
genetice, biologii, sbéru dat, matematicko-statistickych metodach, vypocetnich technologiich nebo

biotechnologiich (Dekkers et al. 2011; Gianola & Rosa 2015; Ibanez-Escriche & Simianer 2016).

Biotechnologie se do moderniho S$lechténi vyrazné promitly technikami jako uméla
inseminace, in vitro fertilizace ¢i embryotransfer. Dalsi kapitolu oteviely snadno zjistitelné
molekularni markery (Landgridge 2019). Béhem dvou dekad kolem pielomu stoleti se vyuziti
markeri vyvinulo z hledani malého mnozstvi pfi¢innych mutaci na sbér desitek az stovek tisic
informaci napfi¢ celym genomem pomoci DNA ¢ipti. Markery z DNA ¢ipt byly zapojeny do nejlepsi
linearni nevychylené predpovédi (BLUP), a tak zacala éra genomické selekce (Meuwissen et al.
2016). Takzvany genomicky BLUP animal model se uz vice jak 10 let vyuZziva u vSech hlavnich

druhti hospodatskych zvitat, véetné prasat (Van Eenennaam et al. 2014; Bermann et al. 2022).

V ¢eskych populacich prasat zatim probiha sbér genomickych dat (Krupa et al. 2019a)
a vznikaji prvni studie pro zavedeni genomické selekce (Krupova et al. 2024). Zarovein Svaz
chovatelt prasat fesi pokles vysky svalu, ktery mtze byt disledkem zptisobu odhadu zmasilosti
v kombinaci s nizkym selek¢nim tlakem vuci této vlastnosti. Navrhovanym feSenim je nahradit
zmasilost v selekénim indexu jejimi slozkami, tedy vyskou hibetniho tuku a vySkou svalu. Proto
hlavnim cilem této prace je navrzeni vhodného modelu pro piimé genetické hodnoceni vysky tuku

a svalu a nasledné rozsifeni tohoto modelu o genomicka data.



2.  Literarni prehled
2.1. Uzitkovost prasat

Uroveti chovu prasat je hodnocena pfibyvajicim mnozstvim ukazatelil. Stale vétsi diiraz je
kladen na zdravi a welfare, kam se fadi znaky jako vitalita, robustnost, dlouhovekost, stav koncetin,
odolnost vii¢i chorobam nebo poruchy chovani. Zarovein jsou sledovany environmentalni dopady,
jako uhlikova stopa (Kanis et al. 2005; Merks et al. 2012). Tyto znaky tak dopliuji tradi¢ni ukazatele
uzitkovosti, které se déli na reprodukéni a produkéni (Stupka et al. 2009) a které zlstavaji v popiedi

zajmu pro svou ekonomickou vyznamnost (Krupa et al. 2019a).

Reprodukéni uzitkovost zahrnuje pocet ovulovanych oocyti, prezitelnost embryi, pocet (Zive)
narozenych selat, pocet odstavenych selat, pocet vrhll za rok, zabfezavani, pocet strukii, mlécnost,
libido, kvalita spermatu aj. Produkéni uzitkovost pak popisuji ukazatele vykrmnosti a jatecné
hodnoty. Vykrmnost (efektivita rlstu) je vyjaddiena primérnym dennim pfirGstkem a spotiebou
krmiva na jednotku pfirGstku (konverzi). Jate¢na hodnota se dale déli na kvantitativni ukazatele
(jate¢na vytéznost, podil libového masa ¢i podil hlavnich masitych ¢asti) a kvalitativni ukazatele

(barva, Stavnatost ¢i tu¢nost masa; Pulkrabek 2005; Stupka et al. 2009).

Prakticka cast této prace vénuje pozornost podilu libového masa (také podilu svaloviny nebo
zmasilosti, LMP). Tato vlastnost méa v Evropské unii zvlastni dalezitost, nebot” se na jejim zakladé
v ramci systému SEUROP zpenézuji jateCné upravena téla (JUT) prasat (Evropsky parlament a Rada
EU 2013; Font-i-Furnols et al. 2016).

Kvilli ¢asové a pen€zni narocnosti vSak méteni LMP v komer¢nich podminkach neprobiha
pfimo. Detailni disekce JUT slouZi pouze pro navrZeni regresnich rovnic a kalibraci pfistrojt, které
dokazZou s dostate¢nou presnosti LMP odhadnout. Nej€astéji se proto pouZzivaji riznd méteni vysky
hibetniho tuku nebo vysky svalu jako gluteus medius a longissimus thoracis et lumborum (Causer et
al. 2003; Pomar et al. 2009; Scholz et al. 2015; Font-i-Furnols et al. 2016; Uniporc 2021). Pro
klasifikaci jate¢nych kusii v Cesku bylo schvaleno pouziti $esti metod, p¥i¢emz kazda z nich obsahuje
rovnici se zapornym koeficientem pro hibetni tuk a kladnym koeficientem pro sval (Evropska komise
2013). Stejny princip se pouziva také u zivych ¢istokrevnych zvitat na konci unifikovaného testu, kdy
je LMP odhadnut na zdklad€ dvou sonografickych méteni pro vysku hibetniho tuku (§peku) a jednoho
méteni pro vysku svalu (kotlety; SCHP 2010). Tento zpusob je dale rozveden v kapitole 4.2.1.

Zjisténé hodnoty sledovanych vlastnosti, identifika¢ni ¢i doprovodné udaje a rodokmen jsou
zaznamenavany do databaze kontroly uzitkovosti, kterou spravuje Svaz chovatelt prasat (SCHP).

Kontrola uzitkovosti tak tvofi podklad pro hodnoceni a vybér zvifat (Krupa et al. 2019a).



2.2.  Slechténi prasat v Cesku

Pro dosazeni efektivni vyroby vepifového masa slouzi Slechtitelsky program (Krupa et al.
2019a). Ve slechténi prasat se uplatiiuji dva typy programi: selek¢ni a hybridiza¢ni. Selek¢ni program
vV ramci ¢istokrevnych plemen vytvari ptipafovaci plan tak, aby dochazelo ke kumulaci genetického
zisku. Hybridiza¢ni program pak vyuziva viceplemenné kiizeni pro odchov finalnich hybridd, nebot’
se diky celkovému efektu kiizeni maximalizuje produkce masa. Proto Slechtitelsky program prasat

stoji na horizontalnim a vertikalnim ¢lenéni populace (Whittemore 2006; Stupka et al. 2009).

Horizontalnim ¢lenénim se rozumi Slechténi mateiskych a otcovskych plemen. Mateiska
vynikaji ukazateli reprodukce a vykrmnosti, zatimco u otcovskych je kladen diiraz na jatecnou
hodnotu pii zachovani velmi dobré vykrmnosti (Stupka et al. 2009). Za poslednich 10 let byla
Vv ¢eské databazi kontroly uzitkovosti evidovana dvé matetska plemena: ¢eské bilé uslechtilé (CLW;
57 % databaze) a Ceska landrase (CLA; 26 %); a tfi otcovskd plemena: bilé otcovské (LWS; 6 %),
duroc (DU; 4 %), peitrain (PE; 3 %) a jejich hybridni linie (4 %; na zakladé dat od SCHP).

Vertikalni ¢lenéni tradiéné charakterizuje pyramida o tfech urovnich. Na jejim vrcholu
v nukleovych chovech (cca 3 % populace prasnic) probiha ¢istokrevna plemenitba matetskych (A, B)
a otcovskych linii (C, D). Stiedni ¢ast (8 %) pfedstavuji rozmnozovaci chovy AxB s ti¢elem produkce
F1 prasnicek. Tteti a nejvetsi urovni (89 %) jsou uzitkové chovy vyuzivajici kiizeni (AxB) x (C/D)
pro produkci finalnich hybrida (Whittemore 2006; Stupka et al. 2009). V praxi ovS§em dochazi ke
slu¢ovani, podrobnéjsimu déleni nebo vyc¢lenéni jednotlivych Grovni. Na tipravach tradicni struktury

se vyrazné podileji komercni spole¢nosti (Dekkers et al., 2011).

Slechténi prasat v Cesku zastieSuje narodni program CzePig, koordinovany SCHP. Poradnim
organem je Rada plemenné knihy, ktery stanovuje, jaké vlastnosti se budou sledovat a jake jsou jejich
cile. Selekce zvifat pak probihd na zakladé selek¢niho indexu (celkové plemenné hodnoty, CPH)
a dalSich vlastnosti ¢i znakt jako exteriér. Soucasny index pro matetska plemena zahrnuje pfirGstek
od narozeni do konce testu (podil 28 %), LMP (2 %), poCet zivé narozenych selat ve vrhu (25 %),
pocet vSech selat ve vrhu (15 %), pocet dochovanych selat na prasnici a rok (10 %), mezidobi (12 %)
a pocet struki (8 %). Index otcovskych plemen oproti tomu sestava z ptirastku (46 %), LMP (46 %),
celkového podtu spermii (4 %) a poétu funkénich spermii (4 %; E. Zakova, osobni komunikace).
V tabulce 2.2-A jsou uvedeny vybrané $lechtitelské cile do roku 2030 (Zakova & Stibal 2021)
a skute¢ny stav populaci v roce 2023 (na zaklad¢ dat od SCHP).



Tabulka 2.2-A: Vybrané slechtitelské cile pro jednotliva plemena do roku 2030.

Plemeno Ziv& narozena selata Piiristek [g/den] Podil libového masa [%]
cil skutecnost cil skutecnost cil skutecnost
CLW 155 14,5 750 698 58,0 60,1
CLA 14,8 14,4 770 723 58,0 60,5
DU - - 780 715 60,5 59,9
LWS - - 790 728 61,5 60,7
PE - - 740 750 63,0 63,1

Zkratky: CLA = Ceska landrase; CLW = eské bilé uslechtilé;
DU = duroc; LWS = bilé otcovské; PE = pietrain
2.3. Matematicko-statistické zaklady Slechténi

2.3.1. Rozlozeni proménlivosti

Slechtitelsky cil vyjadiuje piedstavu o tom, jaka zvifata jsou v danych podminkach
povazovana za nejlepsi, aby byla vyuzita pro tvorbu nasledujicich generaci (Bourdon, 2014).
Zakladnim ptedpokladem pro srovnani a vybér jedinct je existence populacni proménlivosti (ve
statistickém pojeti presnéji rozptylu neboli variance, ¢2). V genetice kvantitativnich vlastnosti se
celkovy rozptyl uzitkovosti (fenotypovy, o) rozklada na ¢ast zaloZenou geneticky (genotypovou,
o) a &ast ovlivnénou prostiedim (g2). Genotypovy rozptyl sestiva z aditivity (62), dominance (o)
a interakce (epistaze, o7). Rozptyl prostiedi zahrnuje vlivy trvalé (systematické, permanentni; a,?p)
a docasné (nesystematické, temporarni, o7,). Trvalé prostiedi se podrobnéji déli na vnitini (vék,
pohlavi, vrh...) a vngjsi (stado, rok, obdobi, typ krmeni...). Doc¢asné prostiedi vétSinou neni mozné

zaznamenat, a proto spada do nahodné chyby (Jakubec et al. 2003; Bourdon 2014).

V zévislosti na studovanych vlastnostech a podminkach je dale potieba vzit v tvahu zvlastni
slozky celkové variability. Velky vyznam miZe mit rozptyl materndlnich efektli, jimiz matka
V prenatalnim ¢i postnatdlnim stadiu vyvoje ovliviiuje (budouci) sledovanou uzitkovost potomka.
Jejich zanedbani potencialné vede k nadhodnoceni odhadu aditivniho genetického rozptylu (Kruuk
2004). Mezi maternalni efekty pati: maternalni geneticky efekt (62), ktery je zaloZen na aditivné
pusobicich genech spojenych s reprodukci matky (napft. geny pro mlécnost); a efekt trvalého prostiedi
matky (oZ,m), ktery je zakotven ve slozkach prostedi (napf. uroveii odchovu; Kruuk & Hadfield
2007). Jelikoz trvalé prostiedi matky puisobi na skupinu potomki systematicky, je v nize uvedeném

zobecnéni zahrnuto do o7,,.

S ptihlédnutim k tomuto ¢lenéni se v uvedené praci aditivnim genetickym rozptylem (c2)
rozumi rozptyl pfimého genetického efektu jedince pro zkoumanou vlastnost. Maternalni geneticky

efekt je sice také zalozen aditivné, ale danou vlastnost ovlivituje nepfimo — prostfednictvim gent
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matky pro jiné vlastnosti. Zaroven mezi témito slozkami muze existovat zavislost, presnéji

kovariance (o,xm), ktera vyjadiuje podobnost mezi matkou a potomkem (Willham 1972).

Zohlednit 1ze také dalsi kovariance jako interakci mezi genotypem a prostiedim. Avsak ta je
obvykle zanedbavana bez vazné&jsich dasledkn (Falconer 1989), a proto nebude sledovana ani v této
praci. Zarovei jsou 03, 6/ a 62, souhrnné povazovéany za slozky chybového rozptylu (rezidulniho;

62). Fenotypovy rozptyl je tedy v této praci rozloZen nasledovné:

0f = 06 + 0f = 0F + 0p + Ogxm + 0fp + 0F. [1]

vvvvvv

se o sumu nezavislych efektt vSech genti jedince, jez ovliviiuji uréitou vlastnost. Odchylka této sumy
od priméru populace se nazyva aditivni genetickd hodnota nebo nejcastéji plemennd hodnota
(Bourdon 2014). Aditivita popisuje vétsinu podobnosti mezi piibuznymi jedinci a da se vyuzit pro
tvorbu genetického pokroku, nebot’ se predava ve sledu generaci. Aditivni geneticky rozptyl obvykle

piedstavuje pies 50 % a nékdy téméf 100 % genetického rozptylu (Hill et al. 2008; Su et al. 2012).
2.3.2. Populacni genetické parametry

RozliSeni slozek proménlivosti vede k odhadu populacnich genetickych parametri:
koeficientu dé&divosti, koeficientu opakovatelnosti a genetické korelace. Koeficient dédivosti
(heritability, h?) obecné vyjadiuje pomér genotypové proménlivosti ku fenotypové &ili determinaéni
koeficient mezi genotypovymi hodnotami a uzitkovosti (Bourdon 2014). Ale v této praci bude
koeficient dédivosti dale chapan pouze v uzs§im a prakti¢t&jsim pohledu aditivniho plisobeni gentl,
tedy:

2
o,

w2 2
Op

Nekteti autofi (Miar et al. 2014; Lukac¢ 2016) pak pouzivaji upraveny vypocet, kdy je proménlivost

v uzitkovosti o€iSténa o systematické efekty. V tomto ptipad¢ je vypocet nasledujici:

_ % [3]

h? .
02 + 0% + 0gxm + 02

Whittemore (2006) uvadi, ze typické reprodukéni ukazatele jsou nizce dédivé (0,10-0,20), zatimco

ukazatele vykrmnosti a jatecné hodnoty nabyvaji stfednich az stfedné vysokych hodnot (0,30-0,70).

Pokud jedinci maji pro danou vlastnost vice méfenti, vyuziva se koeficient opakovanosti (w?)
neboli korelace mezi opakovanymi méfenimi. Ten je definovan jako pomér proménlivosti

v produkéni schopnosti (655 = 02 + ng) ku fenotypové proménlivosti:
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2 aﬁs a,f + O'Ep [4]

Ukazatele jako velikost vrhu nebo hmotnost selat dosahuji hodnot opakovatelnosti 0,15-0,30

(Bourdon 2014).

Pfi analyze vice vlastnosti souc¢asné jsou hodnoceny také (aditivni) genetické korelace (),

které udavaji primérnou silu vztahu mezi aditivnimi genetickymi efekty:

Oa(xY)
Vg =7
Oa(x)0a(y)

[5]

kde o, (xy) znaci kovarianci mezi vlastnosti X a Y, g4(x) smérodatnou odchylku vlastnosti X a g4y,

smérodatnou odchylku vlastnosti Y. Existence tohoto vztahu je vysvétlovana pleiotropnimi efekty
genl pro uzitkové vlastnosti a genovymi vazbami. JelikoZ se sila genové vazby miize ménit, je

I geneticka korelace pro danou dvojici vlastnosti popula¢né specificka (Xu 2022).
2.3.3. SmiSeny model

Odhad slozek rozptylu, a ptfenesené také populacnich genetickych parametrt, je prvnim
krokem genetického hodnoceni ve Slechténi. Nejjednodussi metody odhadu vyuZzivaji obecné linedrni
modely (GLM) jako regresi a analyzu rozptylu (ANOVA), pfi¢emZ ¢asto stavi na podobnosti blizce
ptibuznych jedinci nebo na selekénich pokusech (Xu 2022). Ovsem i velmi komplexni GLM, ktery
je zpravidla chapéan jako model s pevnymi efekty, mimo jiné ptfedpoklada nezévislost pozorovani,
nebo presnéji nezavislost rezidualnich chyb odhadt (Gelman & Hill 2007; Lazic 2010). V kontextu
Slechténi zvitat inherentné dochéazi k poruseni tohoto ptedpokladu, nebot’ jedinci jsou geneticky
piibuzni a zaroven se v realné populaci Casto tvoii hierarchické struktury (Xu 2022). Poruseni
nezavislosti pozorovani (replikatil) vede k pseudoreplikaci, ktera znaci umélé zvétSeni vybérového
tedy predevsim smiSené modely feSené spojenou metodologii maximalni vérohodnosti a nejlepsi
linearni nevychylené predpovédi, pripadné bayesovské hierarchické modely (Gianola & Rosa 2015).

Zobecnény linedrni smiSeny model (GLMM) se Casto oznacuje také jako viceuroviovy ¢i
hierarchicky model (pro skupinova neboli klastrovana data). Stejné tak se v kontextu opakovanych
mefeni (panelovych dat) miZeme setkat s longitudinalnim modelem (Gelman & Hill 2007).
V kazdém piipad€ je jeho principem soucasné zahrnuti pevnych i ndhodnych efektl (n€kdy téz

pevnych a ndhodnych faktorti). Maticové 1ze smiseny model zapsat jako:

y =Xb + Zu + e, [6]
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kde y je vektor pozorovani pro danou vlastnost, b je vektor neznamych pevnych efektt, u je vektor
nezndmych ndhodnych efektl, e je vektor nahodnych chyb a X, Z jsou matice planu pokusu
(inciden¢ni, designové), které ptifazuji prvky v b a u k prvkim vy. Pro y, u a e plati o¢ekavané

hodnoty (E) a variaéné-kovarianéni struktura (V):

y Xb y ZGZT +R ZG R
E[u =0 ,V[ul= GZT G o0 [7]
e 0 e R 0 R

kde G je kovarian¢ni matice pro ndhodné efekty a R je kovarianéni matice nahodnych chyb neboli
rezidui (Kaps & Lamberson 2004). Kli¢ova je piitomnost matice G, z niz vyplyva, Ze na rozdil od
modelu jen s pevnymi efekty nelze vSechny efekty shrnout do jednoho vektoru b pomoci souhrnné

matice X.

Pojmenovani efektil jako pevnych a ndhodnych souvisi s tim, co je matematicky odhadovano.
Model s pevnymi efekty 1ze vyjadfit jako vicenasobnou linearni regresi (s vyuzitim umélych neboli
dummy proménnych pro kategorické proménné), kde odhadovanymi parametry jsou jednotlivé
regresni koeficienty (b). Tyto efekty jsou proto napfi¢ jedinci, pfipadné skupinami, pevné ve smyslu
neménné a veskera proménlivost je piipsana rezidualnim chybam (e; Kreft & de Leeuw 1998; Gelman
2005). Odhady jsou ziskany metodou nejmensich ¢tverci (LSE) nebo obecnéji metodou maximalni
vérohodnosti (MLE; Robinson 1991). Pevné efekty jsou typicky odhadovany pro faktor, ktery ma
maly a pfedem znamy pocet Urovni, jez se pii opakovani pokusu objevi znovu. Ptiklady takovych
faktorti v kontextu §lechténi jsou plemeno, pohlavi, technika krmeni nebo zptsob oSetieni (Urban

2006; Schaeffer 2010; Agresti 2019).

Oproti tomu nahodny efekt znaci, ze dana uroven faktoru byla ndhodné vybrana ze souboru
(populace) s velkym az nekoneénym mnozstvim Grovni. Nahodné efekty se mezi jedinci ¢i skupinami
méni, a proto lze odhadnout pouze parametry popisujici jejich rozd€leni (rozptyly), ptipadné
parametry popisujici jejich zavislost (kovariance). Tyto odhady popisuji ¢ast proménlivosti, ktera
neni povazovana za rezidualni chybu, a tudiz mohou byt zobecnény pro cely zakladni soubor (Gelman
2005; Xu 2022). Zaroven spotiebuji méné stupnd volnosti (Gomes 2022). Konkrétni hodnoty lze
nahodnym efektiim pfedpoveédét az na zakladé parametrli rozdéleni, obvykle pomoci nejlepsi linearni
jednotlivé zvife. DalSimi piiklady jsou rodiny, skupiny vrstevnikii nebo obecné skupiny se stejnymi
podminkami prostiedi az celé chovy (Schaeffer 2018; Xu 2022). Avsak jak je popsano V kapitole

2.4.2, v poslednich dvou piipadech zavisi statistickd definice efektu na dané situaci.
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Modely pouze s pevnymi efekty nachazeji hojné vyuziti v jednodussich analyzach, nebot’ jsou
vypocetné snadné (LSE) a Casto také efektivni. Nicméné smiSené modely jsou obvykle spravngjsi,
protoze jsou univerzalni. Tuto vyhodu pfiblizuji Gelman & Hill (2007) nebo Kreft & de Leeuw (1998)
propojenim s bayesovskou statistikou, v jejimz ramci se pevné efekty daji povazovat za specialni
(extrémni) pfipady ndhodnych efektl. Pevné efekty vyplyvaji bud'to z kompletniho poolingu (nulovy
rozptyl efekti = Gplné€ sdruzena data bez podskupin = jeden regresni model), nebo neexistujiciho
poolingu (nekone¢ny rozptyl efektd = n podskupin analyzovano nezavisle = n regresnich modeli).
Prostor mezi kompletnim a neexistujicim poolingem vypliuje parcialni pooling, ve kterém jsou
sdileny informace mezi skupinami. Parcidlni pooling tak poskytuje stabilnéjsi odhady (pfedpovédi)
nez neexistujici pooling a zajimavéj$i parametry nez kompletni pooling. Jinymi slovy, hodnota feseni
efektu jako pevného bude vyssi nez jeho feSeni jako ndhodného, zvlaste pokud nekteré irovné faktoru
zahrnuji nizky pocet pozorovani nebo se v nich vyskytuji extrémni hodnoty. Zato ptedpovédi
nahodnych efekt jsou i v takovych ptipadech smrstény k priméru (shrinkage). Zaroven ndhodné

efekty umoznuji prosttednictvim kovarianci zohlednit vztah mezi pozorovanimi.

Tabulka 2.3-A: Srovnani pevnych a nahodnych efektii.

Rozdil Pevné efekty Nahodné efekty
. , proménlivé
koeficienty konstantni (2 normélniho rozd&lent)
zavislost pozorovani v o
(reziduf) porusuje piedpoklad lze vyuzit
maly pocet, veEtsi pocet,

charakter tfid

inference

metoda FeSeni

vyhody

priklady

neméni se s opakovanim pokusu

pro velikost efektu v daném experimentu

LSE, MLE

jednoduchy test velikosti konkrétniho
efektu, kontrola ¢asové neménnych faktora
(které by mohly maskovat vztah mezi
hlavnimi proménnymi)

pohlavi, pocet laktaci, vek,
typ krmiva, plemeno

14

nahodné vybrané z populace

pro celou populaci (v pfipadé¢ variance)

MLE (variance), BLUP (efekty)

obecnéjsi, obvykle presnéjsi, zohlednéni
nepozorované heterogenity, méné stupnd
volnosti, umoznuji mensi skupiny

jedinec, matka, vrh, stido-rok-obdobi



Kovariance mohou byt modelovany jak v matici G, tak v matici R. Pouzit 1ze fadu riznych
struktur, které jsou zpravidla prezentovany na piipadu modelt s opakovanymi méfenimi nebo na
viceznakovych modelech, pficemz v obou pfipadech jsou méfeni korelovana pies jedince.
Nejjednodussi kovariancni struktura méa podobu Ia?, kde o2zna¢i homogenni rozptyl a I znadi
jednotkovou matici, takze kovariance mezi pozorovanimi jsou nulové. Rozméry I v ptipadé matice
G odpovidaji poctu trovni faktoru, kdezto v pfipad¢ matice R poctu pozorovani. Komponovanad
symetricka matice obsahuje nejen homogenni rozptyly, ale také nenulové homogenni kovariance,
takze korelace mezi dvéma méfenimi zlstava stejnd, nehledé na jejich vzdalenosti. Z pohledu
béznych opakovanych méteni je velmi praktickou strukturou autoregresni matice, pro kterou rovnéz
sta¢i odhadnout pouze dva parametry: homogenni rozptyl (c2) a autoregresni koeficient (p¢ < 1).
Exponent t se rovna vzdalenosti (poctu ¢asovych bodil) mezi dvojici méfeni, takze se korelace snizuje
s piibyvajicim rozestupem mezi méfenimi. Toeplitzova matice se od ptedchozi lisi tim, Ze je pro
kazdou vzdalenost mezi méfenimi odhadnuta vlastni kovariance. Nejvice riznych parametrQ
obsahuje nestrukturovand matice, ve které jsou vSechny rozptyly i kovariance heterogenni. Tato
matice zaroven nachdzi uplatnéni v pfistupu ndhodné regrese, kdy jsou modelovany variabilni

pruseciky ¢i sklony (Littell et al. 2000; Kaps & Lamberson 2004).

Ve Slechténi zvifat se pak obzvlasté uplatiiuje matice aditivni genetické piibuznosti neboli
rodokmenova matice (A), ktera je zakladem takzvaného animal modelu. V nejjednodussim piipadé
tak plati: G = AgZ. Animal model v kone¢ném diisledku umoziuje predpovédét efekt kazdého
jedince, ktery je zahrnut v matici A. Zaroven nezalezi na tom, zda dany jedinec disponuje
pozorovanim pro vlastni uZitkovost (napt. potencidlni mlécné uZitkovost byka na zakladé uzitkovosti
jeho dcer). Diky kvantifikovanym piibuzenskym vztahiim jsou pozorovani propojena napfic jedinci,

takze vznika obdoba modelu pro opakovana ,,nepiima‘“ méteni (Mrode 2005; Xu 2022).

Tvorba matice A vychazi ze sloupcového zapisu rodokmenu (jedinec, otec, matka)
s kodovanim i € (1; n) tak, aby rodiCe ptedchazeli potomky. Vypocet prvka této matice probiha
rekurzivni metodou a je zalozen na teorii alel identickych pivodem (IBD), tedy zdédénych od
spole¢ného ptedka. Diagonalni prvky (a;;) obsahuji koeficient piibuzenské plemenitby (inbreedingu;
F;), ktery pro jedince i vyjadiuje pravdépodobny podil IBD alel na stejném lokusu: a; = 1+ F; =
1+ 0,5 X ayy, kde agy znadi piibuznost mezi otcem a matkou daného jedince. Mimodiagonalni
prvky (a;;) vyjadiuji pfibuznost mezi jedinci i a j se zohlednénim inbreedingu: a;; = a;; =
0,5 % (ajs + ajd), kde a;s je piibuznost i-tého jedince (v fadku) s otcem j-tého jedince (ve sloupci)
aajq je ptibuznost i-tého jedince s matkou j-tého jedince (Bourdon 2014; Mrode 2005). Piiklad

vypoctu je uveden na obrazku 2.3-A.
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Obrazek 2.3-A: Doplnéni matice A na prikladu vypoctu pribuznosti pro jedince 4 s jedinci 1, 2 a 3.
Zleva rodokmen, matice na zacdtku kroku (A1), pouzité vypocty a matice na konci kroku (A2).

1 2 3 4 5 6 1 2 3
1 1,00 000 050 ¢ i 1 1,00 0,00 0,50

jedinec otec matka 2 0,00 1,00 0,50 2 0,00 1,00 0,50
(@) (s) (d) Ay =3 050 050 1, A, =3 050 0,50 1,00
1 0 0 4 4 050 0,00 0,25
5 i i 5 i i

2 0 0 6 i i FRTE I S R 6 il
3 1 2

O a4 =0,5% (ajs +ajg ) =05 %xa;; =0,5x 1

@ ! 0 aze = 0,5% (ajs +ajq ) =0,5x a; =0,5x0
3 4 3 : 0,5 % (ajs +ajg ) = 0,5 X ay3 = 0,5x0,5
6 5 2 e =1405Xasg=1+05%a,=1+05x%x0

2.3.4. REML

Jak bylo nastinéno v pfedchozi podkapitole, navrzeny smiSeny model v prvni fad¢ slouzi
k odhadu pevnych efektd a (ko)varianci nahodnych efekti. Pro takzvané fitovani modelu, tedy
nalezeni co nejlepsich parametr modelu ve vztahu k pozorovanym datiim, Se nejcastéji pouzivaji
metody maximalni vérohodnosti. Vérohodnost L(8|y) vyjadtfuje ,,spravnost™ zvolenych parametri 6
(popisujicich ur€ité rozdéleni) pti pevné danych hodnotach nahodné proménné y (obrazek 2.3-B).
Tim se 1i8i od pravdépodobnosti P(y|0), ktera udava, do jaké miry Ize ocekavat hodnoty y za
predpokladu pevné dané¢ho rozdéleni. Zakladni vérohodnostni funkce pro n nezavislych pozorovani

proménné y vV normalnim rozdéleni ma tvar (Kaps & Lamberson 2004; Xu 2022):

[8]

1 _(i—w?

n
L(, 02|y, ) = 1_[ e 207
! " i1 V2mo?

Uvazime-li nejjednodussi animal model y = 1u +a + e, kde y ~ N(Xb,ZGZT + R); Xb = 1u
(1 vyjadtuje obecny primér); G = Ac?; a R =12, potom za piedpokladu vicerozmérného

normalniho rozdéleni (MVN) plati:

L(y, 04, 0Z|y1, - Yn) []
1 1
= exp {— —(y —Xb)T(ZGZT + R) 1 (y — Xb)}
J@m)M|ZGZT + R| 2
1

1
= exp {— (-1 (AcF +165) Ny - 1u)}
J@m)"|AcZ +102] 2
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Obrazek 2.3-B: Pravdépodobnost (plocha pod kiivkou daného normalniho rozdéleni) vs.
verohodnost (hodnota hustoty pravdépodobnosti odpovidajici dané hodnoté nahodné promeénné).

P (data | rozdéleni) L (rozdéleni | data)

0.3+
0.2 4

0.14

I
1
I
1
I
I
I
I
1
1

-3 5 7 0 1 p 3 -3 2 0 0 2 3
Maximalizace vérohodnosti tedy znamena nalezeni takovych parametri 6, S nimiz dojde
k maximalizaci hodnoty funkce hustoty pravdépodobnosti. Pro tento vypocet se vyuziva logaritmus
vérohodnostni funkce (LL), diky némuz lze pracovat se sumou prvkd namisto jejich produktu, a tak
je odstranén problém extrémné nizké hodnoty hustoty pravdépodobnosti pii vysokém poctu

pozorovani. V ptedchozim piikladu je tedy potieba maximalizovat funkci:
1 2 2 _ 1 T (A2 2y-1
LL(M' ag,aezlyl, ---yn) = _Elnle-a + log I - E(y - 1.“) (Ao-a + Io-e)_ (y - 1.“) [10]

Metoda maximalni vérohodnosti (ML) pfedpoklada, Ze pevné efekty jsou odhadnuté bez
chyby. Tento pfedpoklad ovSem vétSinou neplati, tudiz se odhady sloZek rozptylu pro ndhodné efekty
stavaji vychylenymi (podhodnocenymi). Z toho divodu byla zavedena metoda restringované
maximalni vérohodnosti (REML), kterd maximalizuje pouze tu ¢ast vérohodnosti, kterd neni zavisla
na pevnych efektech. Tim oproti ML vznika nevyhoda, Ze nelze srovnavat vérohodnost modelt, které
se lisi pevnymi efekty. K ,odstranéni* pevnych efektii slouzi transformaéni matice K7 tak, aby
KX = 0. Odhad rozptylu tak ztraci jeden stupefi volnosti, ¢imz je potladeno podhodnoceni. Pro

obecny smiSeny model plati:
K’y = K"(Xb + Zu + e) = K"Zu + K"e, [11]

takZe zlogaritmovana vérohodnost pro REML nabyva tvaru:
1 1
LLr(KTy) = — ElnIK(ZGZT + R)KT| — EyKT [K(ZGZT + R)K"] 1Ky, [12]

kde prvni ¢ast penalizuje slozitost modelu a druha ¢ast predstavuje odchylku pozorovanych hodnot

od predpovédi modelu ¢ili vhodnost modelu (Lynch & Walsh 1998; Xu 2022).

Pro REML (podobné jako pro ML) existuje mnoho vypocetnich metod. Zpravidla se jedna
0 iterativni metody s vyuzitim derivaci, nebot’ hodnota funkce v bodé, kde se prvni derivace rovna

nule, znaci jeji maximum. Misztal (2008) v kontextu Slechténi zvifat charakterizoval tfi zakladni
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algoritmy, které se primarné 1isi vyuzitim (fadu) derivace. Algoritmus DF (derivative-free €ili bez
derivace) je nejjednodussi, ale v dnesni dobé se pouziva ziidka kvili slozitosti modeld. Naopak velmi
popularnim algoritmem je EM (expectation-maximization ¢ili o¢ekavani-maximalizace), ktery
vyuziva derivaci prvniho fadu. Jeho vyhodou je spolehlivost a robustnost, nevyhodou pak vysoky
pocet pottebnych iteraci. Z algoritmi zalozenych na derivaci druhého tadu je nejvice oblibeny Al

(average information ¢ili primérna informace), ktery je oproti EM obvykle mnohem rychlejsi.

V této praci je vyuzita metoda EM REML, jiz piiblizili tieba Taylor & Everett (1985).
V prvnim kroku jsou zvoleny pocatecni hodnoty rozptyld (napi. o2, 0, @ 0Z odpovidajici nahodnym
efektiim aditivné genetickym, trvalého prostiedi, respektive rezidualnich chyb). Samotné iterace pak
probihaji cyklickym opakovanim krokti E a M. Krok E spoc¢ivd ve vypoctu ocekdvanych hodnot
nahodnych efektl na zdkladé namétenych hodnot a aktudlniho nastaveni parametri (hodnot rozptylit).
V kroku M pomoci ziskanych ocekavanych hodnot dochazi k upravé parametri tak, aby byla
maximalizovana vérohodnost. Tyto kroky se opakuji, dokud neni dosazeno konvergence, tedy

nejvyssiho pripustného rozdilu v hodnotach parametri mezi dvéma iteracemi.

Je vhodné dodat, ze REML casto byva nahrazovan Gibbsovym vzorkovanim, které patii do
rodiny Markovovych fetézcti Monte Carlo ¢ili do bayesovské metodologie. Zatimco REML nalezi
mezi deterministické metody, tedy pii opakovani vypoctu se stejnymi vstupnimi hodnotami dojde
stejnou cestou ke stejnému vysledku, Gibbsovo vzorkovani je stochastickou metodou na principu
nahodné prochazky parametrickym prostorem. Kazdy krok tedy zavisi pouze na sou€asné pozici,
nikoliv na sledu predchozich pozic. V kazdém kroku je vybran jeden z parametri 6;, pro ktery je
vygenerovana nova (ndhodnd) hodnota zpodminéného rozde€leni pravdépodobnosti
P(6;16;, ...,0,, D), tedy v zavislosti na fixnich hodnotach ostatnich parametrii a namétenych datech.
Tento nové vznikly vzorek parametrii (nova hodnota parametru 6; v kombinaci S nezménénymi
hodnotami parametrt 6; az 6,,) pak pfedstavuje vychozi pozici pro dalsi krok. Po dostateCnem poctu
iteraci a vyfazeni vzorkd z pocatecni nestabilni faze (zahotfeni, burn-in) mohou byt pozadované
slozky rozptylu odhadnuty naptiklad jako primér zbyvajicich vzorkt (Kruschke 2015). Gibbsovo
vzorkovani se nejen ve $lechténi zvifat t€8i rostouci oblibé pro snadno uchopitelnou teorii, a to
I v pfipadé slozitych problémi jako vysoce hierarchickych modeltl nebo chybégjicich udaji. Oproti
EM algoritmu je také moZno pfimo vypocitat sttedni chyby odhadt. Na druhou stranu kvalita odhadt

zalezi na nastaveni procesu, jehoz optimalizace neni piesné dana (Misztal 2008).

18



2.3.5. BLUP

Zavérecnym krokem genetického hodnoceni za ucelem vybéru nejvhodnéjSich zvitat je
piredpovéd’ plemennych hodnot, coz ze statistického hlediska znamené ziskat feSeni pro nahodné
(aditivni genetické) efekty. V roce 1949 za timto ucelem Charles Roy Henderson poprvé predstavil
rovnice smiSeného modelu (MME). Pro vypocet MME se nasledné vzil pojem nejlepsi linedrni
nevychylena predpovéd’ (BLUP; Schaeffer 1991). BLUP byla pouzita pro zobecnéni selekénich
indexu, jejichz cilem je odhadnout genetickou hodnotu zvifete jako sumu vazenych informaci
0 vlastni uzitkovosti a uzitkovosti ptibuznych jedinct (Xu 2022). Metoda BLUP je oznacovana jako
nejlepsi, nebot maximalizuje korelace mezi skuteCnymi a pfedpovézenymi hodnotami efektt.
K ptedpovédi vyuziva linearni funkce pozorovani. Predpovédi jsou nevychylené, protoze primérna
oc¢ekavana hodnota efektu je rovna jeho skutecné hodnoté. A termin predpovéd’ oznacuje tfeSeni
nahodnych efekt proto, Ze odhadnout nahodné efekty podobné jako pevné efekty nelze. Piesto se
kvuli historickému vyvoji v anglicky psané literatuie zazila zkratka EBV pro estimated breeding
value (Mrode 2005), ktera ptesla do ¢estiny jako OPH pro odhadnutou plemennou hodnotu (Jakubec
et al. 1999).

Ptedpovédi ndhodnych efektl se vyskytly uz v ptedchozi kapitole jako souc¢ast REML, jelikoz
iterativni metody jako EM REML k odhadu slozek rozptylu potiebuji pravé BLUP. Vystup z REML
tedy obsahuje plemenné hodnoty jako vedlejsi produkt. OvSem ve Slechtitelské praxi jsou rozliSovany
programy s prvotnim uéelem odhadu (ko)varianci (REML, Gibbsovo vzorkovani), na néz navazuji
programy pro ptedpovéd’ plemennych hodnot (BLUP) v tom smyslu, Ze pro vypoc¢et MME je potieba
zadat pfedem znamé (ko)variance. Vyhoda tohoto postupu spociva ve skute¢nosti, ze REML byva
aktualizovat zdaleka tak Casto jako plemenné hodnoty. Nicméné také samotna BLUP je naro¢na na
vypocetni kapacitu, zejména kvuli potfeb¢ invertovat takzvanou levou stranu MME. Specializované
programy pro BLUP proto nabizeji riizné algoritmy k feSeni tohoto problému. Softwarové balicky
pro Slechtitele zvitat vyvijeji naptiklad védci na Georgijské univerzité¢ (BLUPF90; Misztal et al.
2022), Finském institutu piirodnich zdroju (MiX99; Lidauer et al. 2019) nebo Wageningenské
univerzit¢ (MiXBLUP; Vandenplas et al. 2022).

V soucasné Slechtitelské praxi je BLUP vyuzivana pro rizné varianty animal modelu ¢ili pro
modely s matici ptibuznosti (Bourdon 2014). Nize je piiblizeno feSeni ¢tyf animal modeld podle

Mrodeho (2005), jejichZ principy se uplatfiuji v této praci.
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1) Nejjednodussi animal model po vzoru [6]: y = Xb + Za + e:

[13]

[B]_[XTR—lx X"R™1Z ]‘1 [XTR‘ly]
al 1ZTR'X Z"R'Z+ Gt |Z"TR7 1yl

a]_[g g] Ac? O]’

v [e “lo 102

kde b je vektor odhadd pro pevné efekty, a je vektor predpovédi pro nahodné (piimé) aditivni
genetické efekty, X a Z jsou designové matice téchto efekt, R je kovarianéni matice nahodnych chyb,
e je vektor nahodnych chyb, G je obecna kovarian¢ni matice pro nahodné efekty (mimo chyb), y je
vektor pozorovani, V je kovarian¢ni struktura nahodnych efekti vcetné chyb, A je matice
rodokmenové piibuznosti, I je jednotkova matice, 2 je (ptimy) aditivni geneticky rozptyl a o2 je

rezidualni rozptyl. Jelikoz R je v tomto piipad¢€ jednotkova, lze [13] dale zjednodusit na:
P e o4
al 12X Z'Z+A'dZ/oz]l 2Tyl

2) Animal model se spolecnym (trvalym) prostredim jedincii: y = Xb + Za + Wc + e:

b1 [X7X X"z XTW Xy
[5 =|2"™X Z'Z+A'02/c? 7TW ZTy |, [14]
el |wrx WTZ WTW +102/02| |WTy
a AO}% 0 0
V[cl =0 Is? 0|
e 0 0 Io2

kde nejmenovana spole¢na oznaceni odpovidaji piipadu 1), € je vektor pfedpovédi pro nahodné efekty

spole¢ného prostiedi, W je inciden¢ni matice téchto efektl a 2 je odpovidajici rozptyl.

3) Animal model s maternalnim genetickym efektem: y = Xb + Za + Wm + e:

-1

b XTX X"Z X"wW XTy
al=|2"X  Z'Z+A162/02 TTWHA 02 o| |Z7y]; [15]
m W'X WT'Z+A'0Z/0,m WIWHA6Z/0Z| |WTy

a Ac? Aoy, O
Vlml =|Ao,, Adc% 0 |,
e 0 0 Iog2
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kde nejmenovana spole¢na oznaceni odpovidaji ptipadu 1), m je vektor pifedpovédi pro nahodné
maternalni genetické efekty, W je incidenéni matice téchto efektil, 0,3 je odpovidajici rozptyl a gy,

je aditivni geneticka kovariance mezi pfimymi a maternalnimi efekty.

4) Viceznakovy animal model: y; = X;b; + Z;a; + e;:

[b] [XTR 1x X"R1Z ] '[XTR-ly
Z’RX Z'R'Z+AT'®GH [zTR Yy [16]
. Bl ﬁl Xl Zl y1
b=|:]l,a=|:]X= V2 = )y = i
Bi ﬁi Xi Zi yL'
a, Adl | Aog,,,
AV a; _ Aaail Ao-‘zlu
eq 2 4
. Oey1q Oey;
l‘:‘iJ Oey agﬁ_

kde spolecnd oznaceni odpovidaji ptipadu 1) a dolni index 1 az i zna¢i jednotlivé znaky (vysvétlované

proménné).

Pro selekci zvifat je vedle vysledné plemenné hodnoty dilezitd také ptesnost (nebo
spolehlivost) jeji ptedpovédi. Piresnost se znaci r, jelikoz jde teoreticky o korelaci mezi skute¢nymi
(TBV) a piedpovézenymi plemennymi hodnotami (EBV). Zaveden byl také termin spolehlivost,
ktery je druhou mocninou piesnosti (determinaénim koeficientem predpovédi), tudiz se znaci 2

(Jakubec et al. 1999). Spolehlivost EBV pro jedince i Henderson vyjadiil jako:

d;a? PEV; 17
o1 B PEV [17]
Ga O-a

2
kde d; je diagonalnim prvkem invertované levé strany MME, piesnéji submatice ZTZ + A™! %

a

a PEV; je zkratkou pro rozptyl chyby ptedpovédi jedince i. PEV tedy vyjadiuje slozku aditivniho
genetického rozptylu, ktera neni vysvétlena piedpovédi (Mrode 2005).

Hodnota d;, potazmo spolehlivost, zavisi na vhodnosti modelu, poctu pozorovani (jak od
samotné¢ho jedince, tak od jeho pifibuznych), dédivosti (popt. opakovatelnosti) a blizkosti
ptfibuzenskych vztahl. Naptiklad pfi dédivosti 0,30 a jednom pozorovani vlastni uzitkovosti
ocekavame spolehlivost 0,30. Pfi stejné dédivosti a pozorovanich od 20 potomkti vzroste spolehlivost

na 0,62 (Bourdon, 2014). Pro odhad spolehlivosti jsou vyvijeny rizné aproximaéni metody na
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iterativni nebo vzorkovaci bazi, protoze ve velkych populacich je ptima inverze levé strany MME

neprakticka az neproveditelna (Misztal & Wiggans 1988; Meyer 1989; Hickey et al. 2009).

2.4. Vybér vhodného modelu

Pro Slechtitele je nejlep$im statistickym modelem ten, ktery dokaze co nejlépe predpoveédét
budouci uzitkovost na zakladé znamého genetického pozadi (Legarra & Reverter 2017). V této
kapitole proto budou piedstaveny nejbéznéjsi statistické metody, které se pouzivaji za ucelem
porovnani modell pro predpovéd’ plemennych hodnot — at’ se jedna o modely s odlisnou skladbou
faktorti, nebo odli$n¢ sestavenymi maticemi ptibuznosti (rodokmenova vs. genomicka). Dale budou

shrnuty pouzivané modely pro selekci na vysku hibetniho tuku a svalu.
2.4.1. Metody pro srovnani animal modelu

Jelikoz navrzené smiSené modely byvaji v prvni fadé fitovany pomoci (RE)ML, lze srovnat
uz vyslednou logaritmickou vérohodnost (Lopez-Romero & Carabafio 2003; Luka¢ 2016).
Logaritmicka vérohodnost (ve form¢ —2LL) méfi nevysvétlenou proménlivost. Z této hodnoty se pak
pocitaji informacni kritéria jako Akaikovo (AIC) nebo Bayesovo (Schwarzovo; BIC), kterd vyjadiuji

vhodnost modelu korigovanou o jeho komplexnost (pocet parametrti):
AIC = —2LL + 2k; BIC = —2LL + k x logn, [18]

kde LL je logaritmicka vérohodnost z ML nebo REML, k je pocet parametri modelu a n je pocet
pozorovani (Field & Miles 2010). Pokud se modely 1isi v pevnych efektech, nelze ptimo srovnavat
vérohodnosti z REML. V takovém piipadé¢ se pouziva dvoji fitovani: nejprve pomoci ML pro
porovnani modelt a poté pomoci REML pro odhad (ko)varianci vybraného modelu (Verbyla 2019).
Tento autor ovSem také navrhl alternativni metodu, diky niz je moZzné hodnoty z REML rozloZit a tyto

slozky nasledné srovnat.

Avsak vhodnost modelu popisuje pouze znama ¢ili minula data. Kdezto Slechtitele obvykle
zajimaji nova neprovéiena zvifata, tedy schopnost modelu predpovédét budouci stav (Legarra &
Reverter 2017). Za timto ucelem se vyuzivaji kiizové validace. K jejich oblibenosti ptispél prichod
genomickeé selekce, jelikoz dosavadni genetické hodnoceni zalozené na rodokmenu se opiralo hlavné
o testovani potomku (Legarra & Reverter 2018). Ktizové validace se zakladaji na principu rozdé€leni
datového souboru na trénovaci neboli referen¢ni data a testovaci neboli validac¢ni data. Na trénovacich
datech je model ,naucen” (fitovan) a nasledn¢ jsou jeho parametry vyuzity pro predpovéd
plemennych hodnot (at’ tradi¢nich = EBV, nebo genomickych = GEBV) v testovacich datech, z nichz
mohou byt zaroven odebrany nékteré udaje. Srovnanim skutecnych hodnot testovacich dat (napf.
korigovanych fenotypi) s pfedpovézenymi hodnotami je tak hodnocena prediktivni vykonnost
(Daetwyler et al. 2013; Runcie & Cheng 2019).
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Zakladni univerzalni k¥izovou validaci ptedstavuje k-fold. V této metod¢ je soubor rozdélen
do k piiblizn& stejn& velkych podskupin, naptiklad péti. Ctyti podskupiny utvoii referenéni soubor
(se vSemi fenotypy i genotypy), na jehoZ zakladé jsou predpovidany (G)EBV zbylé, validaéni
podskupiny (se skrytymi fenotypy). Tento proces se opakuje pro kazdou podskupinu, ptipadné
dochazi k nové definici podskupin pro zajisténi vétsi nahodnosti vybéru (Pérez-Cabal et al. 2012;
Daetwyler et al. 2013). Zvlastnim piipadem k-fold je metoda leave-one-out, kdy se k rovna poctu
pozorovani. Jeji pifednosti oproti klasické k-fold je nezavislost na nahodném rozd¢leni do podskupin.

Na druhou stranu je vypocetné smysluplna pouze na mensich souborech (Cheng et al. 2021).

Nicméné Vv kontextu Slechténi se tyto metody ve své ptivodni formé pfili§ nehodi, nebot’
rozdé€leni dat ignoruje populaéni strukturu podminénou rodinami nebo sledem generaci. Z tohoto
diavodu se jako praktictéjsi jevi dopredna validace, kterd definuje pouze dva datové soubory podle
urcitého datumu (obrazek 2.4-A). Prvnim je kompletni datovy soubor (W), jenz slouZi jako referenéni.
Druhy datovy soubor se nazyva parcidlni (p), protoze od zvoleného datumu jsou v ném skryty
fenotypy (ovSem pocet zvifat ziistava stejny). Ovéteni se provadi na takzvané valida¢ni kohorté (val),
tedy na vybranych zvitatech se skrytymi fenotypy (Legarra & Reverter 2017; Runcie & Cheng 2019).
Validacni kohortou mohou byt vSechna zvifata s odebranymi uzitkovostmi, podskupina
(genotypovanych) kandidat pro selekci nebo podskupina s podobnymi spolehlivostmi ptedpovédi

(Song et al. 2019; Zhou et al. 2019; Melnikova et al. 2021; Salek Ardestani et al. 2021).

Obrazek 2.4-A: Priklad tvorby dat pro doprednou validaci.

2020 2023
| rodokmen (+ genotypy)
kompletni data (w)
| fenotypy
| rodokmen ( + genotypy)
parcialni data (p) ' '
fenotypy | |
H +—> |

valida¢ni kohorta (val)

Dat rozdélenych podle principu dopfedné (nebo 1 kiizové) validace vyuziva metoda predktivni
schopnosti neboli prediktivita (PrA), ktera pro validaéni kohortu koreluje fenotypy ocisténé o pevné

efekty (yw) s (G)EBV predpovézenymi na parcidlnich datech (EBV,; Lourenco 2018), tedy:

PrAyq = (v, EBV,). [19]
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Pti vydéleni prediktivity odmocninou z koeficientu dédivosti lze ziskat odhad predikcéni presnosti

(Serdo et al. 2016), ktera je zaroven aproximaci nize uvedené popula¢ni piesnosti (Legarra & Reverter

2018): accpry = Pr‘:”al ~accyg. Obdobou piediktivity je stfedni kvadraticka chyba predikce
(Daetwyler et al. 2013).

Avsak Legarra & Reverter (2018) upozoriuji na patrnou nevyhodu prediktivity: zvitata ve
valida¢ni kohorté museji mit bud’ zjisténé fenotypy, nebo jejich presné odhady na zaklad€ potomstva.
Zejména u mladych bykt tohle neni vzdy proveditelné (napf. u mlécné uzitkovosti nebo
u maternalnich efekti). Chyby do odhadu miize vnést také prekorekce fenotypii. Jest€ nachylnéjsi na

chyby je pak odhad predikéni presnosti, protoze pocita s dalsim parametrem (Lourenco 2018).

Legarra & Reverter (2018) tak navrhli ramcovou metodiku, kterou pojmenovali LR (jelikoz
vychazi z linearni regrese). Metoda LR cili zvlasté na BLUP, nebot’ jeji metriky ovéiuji, nakolik jsou
kapitoly je na jednoduchych datech demonstrovano, jak se hodnoty téchto metrik méni v riiznych
scénafich (obrazek 2.4-B az 2.4-E). Vypocty plati pro validaéni kohortu a EBV lze zaménit za GEBV.
Metriky jsou aproximacni, takZe zjednoduSené EBV,, ~ TBV. Avsak autofi pfi jejich odvozeni

poukazuji napfiklad na skutecnost, ze r(EBV,,, EBV,) # r(TBV, EBV).
1) Vychyleni:
Hpw = EBV, — EBV,,;; E(.up,w) =0, [20]

kde Wp /wj€ primér EBV parcialniho/kompletniho souboru a E(u,, ) je ofekavana hodnota
vychyleni. Tento parametr se V klasické linearni regresi podoba prise¢iku a byl zohlediiovan uz diive
(Legarra & Reverter 2017). Macedo et al. (2020a) doporudili jeho standardizaci genetickou
smérodatnou odchylkou (g, ), aby bylo mozné porovnat vychyleni rliznych vlastnosti nebo datovych

souboril. Dale proto bude vychyleni chapano v této standardizované formé:

BV, — EBY,,

Oq

[21]

Hp,w

2) Disperze (rozptyleni):
cov(EBY,,, EBV,)

JE(1=by,) =0, [22]
var(EBV,) (1= buy)

1—b,, =1

kde b, , je regresni koeficient, cov(E BV, E BVp) je kovariance mezi EBV kompletniho a parcialniho

souboru, var(E BVp) rozptyl EBV parcidlniho souboru a E (1 - bw_p) je oc¢ekdvana hodnota disperze.
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Kladna hodnota disperze, kterd vyplyva z b, ,, < 1 a je Casto pozorovana u genomickych piedpovédi,

tedy mize znacit ptiliSny rozptyl EBV,, nebo naopak nedostatecny rozptyl EBV,,.

3) Inverzni korelace:

-1

_ sd(EBV,) X sd(EBV,) 1y _ 96w [23]

cov(EBV,, EBV,) ' acc,’

kde sd(EBV,,,) je smérodatnd odchylka EBV parcialniho/kompletniho souboru a E(p~') je
o¢ekdvana hodnota inverzni korelace a acc,,/p, je populacni pfesnost EBV kompletniho/parcialniho
souboru. Tento parametr tak ukazuje narist v presnosti po ptidani vice fenotypa (Pravia et al. 2023).
Je tedy vhodné vyzdvihnout, ze korelace p(EBV,,, EBV,) vyjadiuje pomér piesnosti, nikoliv piimy

vypocet presnosti jako v teoretickém ptipadé r(TBV, EBV).

4) Populaéni presnost:

; E(accg) = accy [24]

_ |cov(EBV,, EBV))
WOUR= TA " Fyx a2

kde F je priimérny koeficient inbreedingu valida¢ni kohorty, 62 aditivni geneticky rozptyl odhadnuty
v daném modelu a E(acc,g) je o¢ekavana hodnota populacni piesnosti. Tento vzorec predstavuje
zjednoduseni ptivodniho vzorce (Jang et al. 2022). V ptivodni verzi plati, ze acc, = r(TBV, EBV).
Popula¢ni presnost podle odvozeni Legarry & Revertera (2018) tedy vychazi z teoretické definice
presnosti jakozto korelace, ktera hodnoti jedince dohromady. Populacni presnost vyjadiuje, jak dobie
dokaze dany model stanovit genetické zalozeni vSech jedincl, tedy jak vysoky je potencidlni
geneticky zisk (pfi konstantni hodnot€ dalSich parametrti). Je tedy nutné ji oddé€lit od individualni
pfesnosti, jeZ stanovuje riziko pii vybéru dané¢ho zvitete a odhaduje se pomoci ptislusSného prvku
inverze levé strany MME (jak bylo popséano v kapitole 2.3.3.). Popula¢ni pfesnost se nerovna praméru
individualnich ptesnosti, nebot’ zohlednuje také zavislosti mezi individualnimi pfesnostmi. Napiiklad
pokud je hodnocena skupina vlastnich sourozenct na zaklad¢ rodi€ovského priméru a oba rodice
maji EBV s ptesnosti 1,00, individudlni pfesnost kazdého sourozence ¢ini 0,71. AvSak populacni

ptesnost je 0,00, protoze vSichni sourozenci maji Upln¢ stejny rodicovsky primeér.

Piesto se praméry individualnich piesnosti pouZzivaji pro porovnani modelt také, jak je
uvedeno napiiklad v kapitole 2.5.4. Mimo to stoji za zminku deterministické metody, které jsou
zalozené na takzvaném efektivnim poctu nezavislych chromozomalnich segmentli a pfedstavuji
alternativu k vyse popsanym empirickym validacim (Erbe et al. 2013; Dekkers et al. 2021). Jejich

popis by ovSem piesahoval ramec této prace.
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Obrazek 2.4-C: Znazornéni spravnéeho BLUP modelu V ramci jednoduché regrese a metody LR.
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Obrdzek 2.4-B: Casty pripad — nadhodnoceni GEBV (EBVp) u mladych zvirat.
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Obrazek 2.4-D: Model s vysokou zdpornou disperzi, prestoze je velmi presny a bez vychyleni.
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Obrazek 2.4-E: Nedostatek LR metody pri zanedbdni systematickych trendii — metriky nabyvaji
prijatelnych hodnot, i kdyz se vyrazné meéni poradi zvirat.

Model zkresleny $patnym rozdélenim dat parametr YE;\-,FEVV rank XE%EE;V rank
y=-315+110x . 25 6 10 10
100 - : 20 7 15 9
80 o . ' 15 8 20 8
: 10 9 25 7
” o : 5 10 30 6
40 e : 45 3 35 5
20 ® o . -l : 40 4 40 4
R S ~ 50 2 45 3
0 == ° : 35 5 50 2
0 20 40 60 80 100 . 80 1 55 1
b, -3,15 Hpw 0,00 primeér 32,50 32,50
by 1,10 L= By 0,10 rozptyl 506,94 229,17
T 0,74 accpp 0,70 kovar, 251,39

Poznamky: EBV_p lze zaménit za GEBV; pro vypodet acc,y je za 2 dosazen rozptyl TBV (acc, miiZe z toho
divodu presahovat hodnotu 1,00)

Zkratky: 1 — b,,,, = disperze podle metody LR; acc,r = populaéni piesnost podle metody LR; b, = absolutni
¢len; b; =regresni koeficient; EBV = ptedpovézena plemennd hodnota (_w = z kompletniho souboru; p =z parcidlniho
souboru); u,,, = vychyleni podle metody LR; r = korelacni koeficient; rank = pofadi jedincti podle EBV v daném

souboru; TBV = skute¢na plemenna hodnota; X = nezavisla proménna; Y = zavisla proménna
2.4.2. Modely pro vysku tuku a svalu

Hlavnim vystupem této dizertatni prace je ndvrh viceznakového modelu za ucelem
genetického hodnoceni vysky hibetniho tuku (BF) a vysky svalu longissimus thoracis et lumborum
(MD). V ¢eském Slechtitelském programu, podobné jako tieba v Némecku (Schulz et al. 2019), jsou
zatim tyto vlastnosti hodnoceny nepiimo prostfednictvim regresni rovnice pro odhad LMP. Soucasna
rovnice pro LMP (k pfistroji Mindray) vSak zahrnuje dva pomérné vysoké zaporné regresni

koeficienty pro BF, a naopak jeden nizky kladny koeficient pro MD:
LMP = 69,5000 - 0,6380 X BF, - 1,3130 x BFj + 0,0576 x MD. [25]

Po dosazeni vstupnich hodnot pro obé€ vlastnosti (napt. BF = 6 mm a MD = 48 mm) tak vyplyva, Ze
BF ovliviiuje vysledny LMP zhruba ¢tytikrat vice nez MD. Jinymi slovy, selekce na LMP znamena

prevazné selekci proti BF.

Zejména u matetskych plemen se dalsi pokles BF stal nezddoucim vzhledem ke korelaci
s reprodukéni uzitkovosti (Houde et al. 2010; Roongsitthichai & Tummaruk 2014), a tak vahovy
koeficient pro LMP v CPH klesl az na nyngjsi 2 % (kapitola 2.2.). Nicmén¢ zaroven se tim omezil

selekéni tlak na MD, ktery by byl maly sdm o sob¢ kviili nizkému regresnimu koeficientu. Sou¢innost

Mrwe
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U jate¢nych prasat (a také u Cistokrevnych, jak znazornuje obrazek 2.4-E). Jako feseni se proto nabizi
pfimé hodnoceni BF a MD viceznakovym modelem po vzoru Francie (G. Dumas a C. Garcia-
Baccino, osobni komunikace), které v takovém piipadé muze byt praktictéjsi nez hodnoceni slozené

vlastnosti jako LMP (Snowder & Fogarty 2009).

V tabulce 2.4-B jsou shrnuty vybrané studie, které se zabyvaly sestavenim viceznakového
modelu pro BF, MD a ptipadné také primérny denni ptirtistek (ADG), zivou hmotnost (BW) nebo
jate¢nou hmotnost (CW). Krom¢ samoziejmého aditivniho genetického efektu zvifete jsou obvykle
zahrnuty prediktory pohlavi, skupiny vrstevnikl se stejnymi podminkami prostfedi (CG) a vrhu.
Casta je také regrese na hmotnost a vék, ackoliv se zarovein hmotnost & piirtistek vyskytuji mezi
korelovanymi vlastnostmi (napt. Hermesch et al. 2000; Dube et al. 2013; Luka¢ 2016). Avsak
viceznakovy model, v némz se vlastnost A pouziva jako vysvétlovana proménna i jako prediktor
vlastnosti B, ze statistického hlediska neni spravny (I. Misztal. D. Lourenco a S. Gezan, osobni
komunikace). Néktefi autofi dale zohlednuji maternalni efekty (Dube et al. 2013; Dong et al. 2020)
nebo poradi vrhu (parita; Hermesch et al. 2000; Salces et al. 2006; Lopez et al. 2018).

Zvlastni pozornost zasluhuje definice faktoru CG. Jeho typickym piikladem je kombinace
stado-rok-obdobi (SRO), ov§em nabyva i dalSich forem jako tfeba pohlavi-stado-rok a stado-rok-
tyden (Lopez et al. 2019; Khanal et al. 2019), ptipadné muze byt zastoupen samostatnymi faktory
vys$i trovné (Csato et al. 2002; Salces et al. 2006; Luka¢ 2016). Specificky ptipad CG predstavuje
vrh, ktery ov§em byva zohlediiovéan jako samostatny faktor. Toto rozliSeni ma svlij vyznam proto, Ze
vrh je pomémé malou a geneticky homogenni skupinou do obdobi pfedvykrmu, zatimco CG
zpravidla slucuje vétsi mnozstvi vrhll v zavislosti na organizaci chovi. Z toho pak vyplyva odlisné

statistické pojeti, kdy CG byva definovan spiSe jako pevny efekt a vrh bez vyjimky jako ndhodny.

Volba mezi pevnym a ndhodnym efektem CG piedstavuje balancovani mezi piesnosti
a vychylenim ptedpovédi (Van Vleck 1987; Silva et al. 2019). Tato volba zalezi ptedevsim na
populacni struktufe, takze ji 1ze hodnotit napiiklad ve vztahu k efektivnimu poctu potomkt na
plemenika v ramci CG (van Bebber et al. 1997) nebo k propojenosti CG (Skorput et al. 2018). Pevna
CG ptinasi vyhodu v pfipad¢ existence velkych systematickych rozdili, které mohou byt zptisobeny
podminkami prostiedi nebo nedostatkem propojenosti populace. Castym problémem byva nenahodné
rozdéleni plemenikl napfi¢ stady, zejména vyuzivani nejlepSich plemenikli v nejlepSich chovech
(Visscher & Goddard 1993; Frey et al. 1997; Babot et al. 2003; Skorput et al. 2018). Pravé z diivodu
existence systematickych genetickych rozdili mezi chovy bylo pro ceskd matetskd plemena

doporuc¢eno modelovat CG jako pevny efekt (Wolf J & Wolfova M 2012).
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Nicméné Schaeffer (2009) argumentuje, ze faktor CG (obzvlasté ve formé SRO) ze své
podstaty zahrnuje vysoky pocet neopakovatelnych kategorii, které odpovidaji spisSe ndhodnému
vybéru z normalniho rozdéleni. Povazovat SRO ¢ili trojitou interakci za pevny efekt by teoreticky
mélo znamenat soucasné zohlednéni vSech efektli vyssiho fadu, coz ale nebyva zvykem (patrné kvuli
prilisné slozitosti modelu). Schaeffer (2009) proto doporucuje nastavit CG jako nahodny efekt
a genetické rozdily mezi stady nebo celkovy geneticky pokrok populace v ¢ase podchytit pevnym
efektem stada, respektive roku. Ugarte et al. (1992) za podobnym tuéelem navrhuje pouzit nahodny
efekt rok-obdobi vnofeny do pevného efektu stada. V souladu s t€émito doporucenimi Nagy et al.
(2004) pozorovali mirné zpiesnéni modelu po zavedeni nahodné CG u madarského bilé¢ho
uslechtilého. Silva et al. (2019) piedpovédéli, ze nahodna CG zvysi ro¢ni geneticky zisk u brazilského
holstynského skotu. Vyssi prediktivni vykonnost modelu s nahodnou CG popsali také Babot et al.
(2003), kteti ale zaroven upozornili, ze pfedpokladana geneticka odezva muze byt nadhodnocena

kvtli vyse popsanym systematickym trendtim.

Co se tyCe populacnich genetickych parametri pro zkoumané vlastnosti, pfilozena tabulka
2.4-A ukazuje, ze v literatufe primérnd hodnota koeficientu dédivosti ¢ini 0,44 pro BF a 0,32 pro
MD. Primérné genetickd korelace mezi nimi je —0,23, avSak jednotlivé odhady se mohou vyrazné
lisit. Rozdily zplsobuje predevsim genetické pozadi populaci (zemé, rok) a konstrukce modelu.
Napiiklad BF ocisténa o efekt BW je jinou statistickou veli¢inou nezli pivodni BF, coz se projevi
hlavné€ na genetickych korelacich. K tomu néktefi autofi ve vzorci pro vypocet koeficientu dédivosti

chapou fenotypovou proménlivost véetné systematickych efektt (kapitola 2.3.2.).

Tabulka 2.4-A: Primérné, minimadlni a maximdlni hodnoty populacnich genetickych parametrii pro
prirustek (¢i hmotnost), vysku hibetniho tuku a vysku svalu ve sledovanych studiich.

Koeficient dédivosti Koeficient genetické korelace
Parametr ADG ADG-BF ADG-MD
(BW) BF MD BW-BF) @Bw-mp)  Of MD
. 0,34 0,03 —0,05 _
prameér (0,34) 0,44 0,32 (0.24) (0,23) 0,23
. 0,10 0,26 —0,40 _
minimum (0.28) 0,27 0,20 (~031) (~031) 0,72
. 0,80 0,37 0,36
maximum (0,44) 0,61 0,55 (0.63) 0.77) 0,39

Zkratky: ADG = primérny denni pfirGstek; BW = hmotnost; BF = vyska $peku; MD = vyska svalu
Pouzité zdroje: Johnson et al. (1999); Bizelis et al. (2000); Hermesch et al. (2000); Chen et al. (2002); Csat¢ et al.
(2002); Salces et al. (2006); Dube et al. (2013); Ros-Freixedes et al. (2013); Miar et al. (2014); Lukac¢ (2016); Lopez et
al. (2019); Davoli et al. (2019); Szyndler-Nedza et al. (2019); Khanal et al. (2019); Dong et al. (2020)
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Obrazek 2.4-E: Rocni vyvoj BF a MD u materskych plemen (viastnosti ocistény o efekty

tuk [mm]

sval [mm]

ultrazvukového pristroje, chovu, pohlavi, hmotnosti a véku).
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Tabulka 2.4-B: Navrzené modely pro genetické hodnoceni vysky hibetniho tuku ¢i svalu.

Zdroj

Bizelis et al.
(2000)

Chen et al.
(2002)*

Csato et al.
(2002)

Davoli et al.
(2019)

Dong et al.
(2020)?

Dube et al.
(2013)

Hermesch et
al. (2000)3

Johnson et al.
(1999)*

Khanal et al.
(2019)°

Lopez et al.
(2018)

Lukag (2016)°

Miar et al.
(2014)

Ros-Freixedes
et al. (2013)
Salces et al.

(2006)’
Szyndler-
Nedza et al.
(2019)8

Plem.
LW
LA
LW
LA
LW

LA

LW

LW

LW
Lw
LA

LW

hybrid

LW

LA

LW

LA

hybrid

DU

DU

PUL

N
1332
1244

361 300

71097
67 422

33079
> 838

2
45 053

>4128

> 1383

26 706

2
40 951

2
174 013

2
59 093

14 746

20979

2048

z
80 687

6 804

6 042

Vlastnost

BF
MD
BF
MD
BF
MA
BF
MA
BF
MA
BF
MA
CW
BF
MD

BF

ADG
BF
MA
ADG
BF
MD
ADG
BF
MA
ADG
BF
MA
ADG
BF
MD
ADG
BF
MD
ADG
BF
ADG
BF
CWwW
BF
MD
BW
BF
BF
MA
ADG
BF
MD

Efekty
pevné

pohl., rok, obdobi

pohl., CG

pohl., stado,
rokxmésic,
stanice, BW (R)

pohl.,
datum porazky,
vék (R)

pohl., rok-mésic

pohl., CG,
ptijem krmiva (R),
pocateéni BW (R)
plem., tyden,
parita, BW (R),
vék (R)
stado-meésic,
vék (R)

pohl., CG, parita

pohl., parita, CG

stado, rok, obdobi,
BW (R), vék (R)

pohl., farma,
turnus, vék (R)
pohl., turnus,
vék (R)
pohl., farma, rok,
obdobi, parita

stado, rok

nahodné

zvife

vrh, zvife

zvife

vrh, zvife
vrh,
matka,
zvife
matka,
zvife

vrh, zvife

vrh, zvife
turnus,

zvife

zvife

zvife

vrh, zvite

vrh, zvite
zvire
otec,

matka,
zvife

h2

0,40
0,55
0,48
0,40
0,49
0,34
0,48
0,30
0,36
0,31
0,38
0,44
0,36
0,25
0,21

0,44

0,27
0,61
0,21
0,27
0,61
0,21
0,29
0,42
0,30
0,42
0,45
0,20
0,36
0,25
0,21
0,36
0,25
0,21
0,10
0,35
0,17
0,51
0,28
0,31
0,41
0,31
0,45
0,42
0,29
0,80
0,39
0,25

Genetické korelace

BF-MD —-0,36
BF-MD —-0,25
BF-MA —-0,35
BF-MA —0,35
BF-MA 0,39
BF-MA 0,21
CW-BF —-0,31
CW-MD 0,18
BF-MD —-0,72
NA
ADG-BF 0,26
ADG-MA 0,14
BF-MA —-0,41
NA
ADG-BF 0,37
ADG-MA 0,36
BF-MA —-0,27
NA
ADG-BF  —0,02
ADG-MA  -0,39
BF-MA —0,29
ADG-BF 0,00
ADG-MA -0,40
BF-MA —-0,32
NA
CW-BF 0,39
CW-MD 0,77
BF-MD —0,34
BW-BF 0,63
BF-MA -0,14
ADG-BF 0,06
ADG-MD 0,05
BF-MD —-0,05

Zkratky: ADG = pramérny denni pfiristek; BF = vyska hibetniho tuku; BW = Ziva hmotnost; CG = skupina zvifat se
stejnymi podminkami; CW = jate¢na hmotnost DU = duroc; pohl. = pohlavi; MA = plocha svalu; MD = vyska svalu;
LA = landrase; LW = bilé uslechtilé; PUL = Pulawska; R = pevna regrese; NA = nedostupny daj
Poznamky (horni index): 1 = konstantni hm.; 2 = konstantni v€k; 3 = pouze kanci, zpriimérované odhady; 4 = pouze
kanci; 5 = vysledky pouze z jedné hybridni linie; 6 = pouze prasnicky, zprimérované odhady; 7 = zprimérované

odhady; 8 = pouze prasnicky, zprimérované odhady
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2.5. Vyuziti SNP ve Slechténi

V modernim Slechténi hraji stale vétsi tlohu molekularni markery (Khlestkina 2014), nebot’
kladn¢ ptsobi na nejvétsi limitujici faktory Slechtitelského programu: rychlost zarazovani vybranych
zvitat do plemenitby a pfesnost pfedpovédi plemennych hodnot. Od vyuziti markerti se tak obecné

o¢ekava zvyseni selek¢niho efektu, coz vyplyva ze vzorce pro ro¢ni geneticky zisk (AG):
AG = —, [26]

kde i znali intenzitu selekce, r pfesnost EBV, g, aditivni genetickou smérodatnou odchylku a L

generacni interval v letech (Van Eenennaam et al. 2014)

Markery pomahaji odhalovat piivod genetické proménlivosti, ktera je zpiisobena mutacemi.
Mutace mohou pulsobit na urovni chromozomalniho segmentu, repetitivnich sekvenci nebo
jednotlivych nukleotidd. Ve tfetim piipadé pak hovotime o jednonukleotidovych polymorfizmech
(SNP), jez se nejcastéji vyskytuji ve dvou alelach neboli variantach (Teama 2018). Jednobodova
mutace se obvykle nazyva SNP, pokud frekvence minoritni alely piekroc¢i 1 % (Wright 2005).

Z molekularnich markert maji pro $lechténi nejvétsi vyznam pravé SNP, protoze jsou snadno
detekovatelné, vyskytuji se napii¢ celym genomem ve velkém mnozstvi a jsou geneticky stabilni
(Yang et al. 2013; Khlestkina 2014). VV genomu prasete (Sus scrofa f. domestica L.) o velikosti 2,7 Gb
(Raudsepp & Chowdhary 2011) bylo detekovano 64,4 milionu SNP (Zhou et al. 2017), coz odpovida

piiblizné 2,4 % genomu.
2.5.1. Genotypovaci metody

Biotechnologickych metod, které zjistuji pfitomnost konkrétniho SNP, existuje cela fada.
Metody pouzivané ve Slechténi zvifat rozdélili (Koopaee & Koshkoiyeh 2014) do dvou hlavnich
kategorii: tradicni postupy s vyuZzitim gelové elektroforézy a vysoce vykonné postupy. Obé¢ kategorie

jsou metodicky zastoupeny i v praktické ¢asti této dizertace.

Do prvni kategorie spadd kombinace polymerazové fetézové reakce a délkového
polymorfizmu restrikénich fragmentd (PCR-RFLP). Tato genotypovaci technika je velmi
jednoduchd, ale vyZaduje znalost cilového regionu véetné SNP a zaroven pritomnost sekvence pro
restrikéni enzym, ktera vznika, nebo naopak zanika diky mutaci (Koopaee & Koshkoiyeh 2014).
Samotna PCR slouzi k namnoZeni (amplifikaci) poZzadovaného useku izolované DNA a svym
principem se podoba in vivo replikaci. Amplifikace probiha po 20 az 40 cykla v termocykleru, jehoz
ucelem je rychld zména teploty. Cyklus obsahuje tii hlavni kroky: 1) rozpleteni dvousroubovice
(denaturaci; 92-96 °C); 2) nasednuti primert (hybridizaci, annealing; 45-65 °C), které ohranicuji

cilovy usek; a 3) prodlouzeni fetézcti (elongaci, syntézu; 72 °C) pomoci termorezistentni DNA
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polymerazy. Jelikoz se pocet segmenti s kazdym cyklem zdvojnasobi, po n cyklech takto teoreticky
vznikne 2™ kopii. Samotné genotypovani ptichazi po pridani restrikéni endonukledzy, ktera $tépi
palindromickou sekvenci. Nasleduje separace restrikénich fragmentd na zaklad¢ velikosti pomoci
gelové elektroforézy (typicky s agard6zovym nebo akrylamidovym gelem) a vizualizace vysledki

s vyuzitim interkala¢nich fluorescenénich barviv (Koc¢arek 2008; Hashim & Al-Shuhaib 2019).

Ve $lechtitelské praxi vSak uz tfadu let prevladaji vysoce vykonné postupy, protoze Se ve
statistickych modelech uplatiiuji desitky az stovky tisic SNP napfic celym genomem. K jejich zjisténi
slouzi zejména technologie DNA ¢ipti (microarrays). Tento Cip je sklenéna nebo silikonova desticka,
na niz jsou pifichyceny znamé tiseky DNA, typicky oligonukleotidy, které maji tlohu sond. Sondy
jsou komplementarni K pozadovanym tusekiim vzorku DNA, nazyvanym jako cile (target). Po
navazani sondy na cilovou sekvenci dochazi k emisi fluorescen¢niho signalu, jenz je detekovan
specializovanou kamerou a pocitacovym systémem jako konkrétni alela. Z technickych feSeni DNA
¢ipt se prosadily piedevs§im alelicka diskriminace pomoci hybridizace a alelicky specifické
prodluzovani primeru. Zatimco v prvnim piipadé je oznacena cilova DNA, ve druhém pfipad¢ je

znacka (tag) zabudovana az béhem prodlouzeni (Missoum 2018).

Genotypova data, ktera jsou vyuzita v této praci, vznikla béhem tvorby referen¢ni populace
pro narodni Slechtitelsky program pomoci technologie Illumina Infinium® BeadArray. Pro ziskani
kvalitnich vzorkl bylo doporuceno odebrat §tétinové cibulky a izolovat DNA magnetickou separaci
(Krupa et al. 2019b). Proces lllumina Infinium nasledné vyzaduje namnozeni (20-24 h pti 37 °C)
a enzymatickou fragmentaci DNA. Poté muze byt az 24 vzorki najednou naneseno na ¢ip do
oddélenych poli. Samotna hybridizace cilové DNA k oligonukletidovym sondam trva 16-24 h pfi
48 °C. Jako nosi¢ sond slouZzi kuli¢ky (beads) 0 priméru 3 um, Z nichz je odvozen nazev BeadArray.
Kazda kulicka ma znamou pozici na desticce a na svém povrchu nese okolo milionu kopii sondy pro
jeden lokus. Sondy plni tlohu primeri a jsou navrzené tak, aby jejich sekvence koncila jednu bazi
pred cilovym lokusem. Rozliseni alel je pak zjisténo prodlouzenim vlakna sondy 0 jednu bazi se
specifickym haptenem, ke kterému se vaze fluorescencné znaceny protein. V zaveérecné ¢asti postupu
jsou genotypy detekovany ve skeneru po excitaci znacek laserem (Missoum 2018; Illumina 2019).

Tento krok je zachycen na obrazku 2.5-A.

DNA c¢ipy s vysokou hustotou vyuzivané ve Slechténi prasat vychazeji z prace Ramose et al.
(2009), kteti navrhli ¢ip s pokrytim pies 60 tisic SNP. Nov¢jsi komercné dostupné Cipy do velké miry
kopiruji ptivodni navrh, jehoZz priimérna vazebna nerovnovaha 0,36—0,46 zdaleka pfevySuje minimum

0,20, které je pottebné pro dosazeni presnosti piedpovédi GEBV 0,85 (Samor¢ & Fontanesi 2016).
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Obrazek 2.5-A: Signaly pro trojici SNP na cipu lllumina. Kazdy cilovy lokus miize byt znacen
dvéma barvami (zelenou a cervenou), jejichz relativni intenzita urci genotyp (lllumina 2024).

-G, * wws 3 A jAL"
e e | Bag Br
G

‘ 1

Y

* INTENSITY
~ INTENSITY
® INTENSITY

rs100000010 rs1108985 rs1109052

2.5.2. Markery asistovana selekce

Zéaklady pro vyuziti molekularnich markert ve Slechténi se datuji ke konci 80. let a do 90. let
20. stoleti, kdy se pomoci ptistupu kandidatnich genti nebo detailniho mapovani podafilo nalézt jak
pfimé markery (pfi¢inné mutace), tak zejména markery ve vazb¢ s lokusy kvantitativnich vlastnosti
(QTL). Tyto regiony maji vysvétlovat pozorovatelnou ¢ast proménlivosti, a tudiz jsou ekonomicky
dulezité (Dekkers 2004; Ibanez-Escriche et al. 2014). Vyuziti ptimych i QTL markerd pro tcely
Slechténi se zpocatku jevilo velmi slibné a ziskalo nazev markery asistovana selekce (MAS; Dekkers
2004). MAS ptinesla vyhody pii $lechténi na vlastnosti, jejichz fenotyp je obtizné méfitelny nebo
meéfitelny pouze u jednoho pohlavi, ptipadné na vlastnosti s nizkou dédivosti. Genotypovani je mozné
provadét uz u mladat, ¢cimz se zkracuje generatni interval. Zarovenn se MAS mohla uplatit

Vv programech vyuzivajicich ktizeni (Wakchaure & Ganguly 2015).

Komeréni Slechténi prasat nejprve té€zilo ze SNP g.1843C>T, ktery objevili Fujii etal. (1991)
v genu RYR1 (HAL). Recesivni alela se totiz ukazala byt ptic¢inou pro dlouhodobé pozorovany praseci
stresovy syndrom, ktery souvisi se zhorSenou kvalitu masa. Do té doby se Slechtitelé¢ snazili tuto
poruchu odstranit pomoci pracovné naro¢ného testu s halotanovym plynem a ndkladné bylo rovnéz
hledani skrytych pfenasect. Z toho divodu genotypovani na polymorfizmus g.1843C>T nabidlo
jednoduchou, levnou a stoprocentné efektivni alternativu (Knol et al. 2016). Dalsim uspéchem byla
identifikace alely Rendement Napole v genu PRKAG3, jez také ovliviiuje kvalitu masa, a to zejména
u plemene hampshire (Milan et al. 2000). Mutace ¢.307G>A v genu FUT1 souvisi s rezistenci vici
bakterii E. coli, ktera zptisobuje priajem po odstavu a edémovou chorobu (Bao et al. 2011). Vyznamné
QTL markery pak byly objeveny pobliz genti IGF2 a ESR1. Paternalné exprimovana alela ve 3.

intronu genu IGF2 vysvétlovala az 30 % fenotypové promeénlivosti v osvaleni a az 20 %
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proménlivosti vysky hibetniho tuku, takze v populacich Slechténych na zmasilost byla nepiimou
selekci prakticky zafixovana (Van Laere et al. 2003). Rothschild et al. (1996) ve své asocia¢ni analyze

pro ESR1 zjistili rozdil 1,5 selete ve vrhu mezi homozygotnimi genotypy.

Do praktické ¢asti této prace je zahrnut polymorfizmus Asn298Asp (c.1426G>A,
rs81219178) v genu MC4R, ktery objevili Kim et al. (2000b). Gen MC4R koéduje melanokortin 4
receptor na bunécné membran¢ a missense mutace v kodonu 298 (alela A) zpuisobuje poskozeni
tohoto receptoru, nebot’ nedochazi k aktivaci adenylatcyklatazy. Tim je naruSena signalni draha
regulujici energetickou homeostazi, takze alela A vede K vyssi Zravosti, vy$§imu tu¢néni a celkoveé
k rychlejsimu ristu zvitat. Vysokou frekvenci alely A je proto mozné najit v populacich plemen jako
duroc nebo hampshire (Kim et al. 2004). Pfitomnost vyznamné asociace mezi timto polymorfizmem
a produkénimi ukazateli podpofila fada autort (napt. Houston et al. 2004; Van Den Maagdenberg et
al. 2007; Piorkowska et al. 2010; Van Den Broeke et al. 2015). Mutace sice neni oznacena za
pri¢innou, protoze konecny efekt neni biologicky tak vyrazny jako na piikladu RYR1 a zéaroven se
zda byt také populaéné specificky (Stachowiak et al. 2006; Fan et al. 2009; Wang et al. 2019). Avsak
0 jeji mozné vyznamnosti svéd¢i i skutecnost, ze v jejim regionu se vyskytuji QTL signdly
(PigQTLdb 2024), jejichz pojmenovani lze nalézt i v mapovych souborech komerénich DNA ¢ipt
(napt. ALGA0007081).

Snaha o nalezeni vyznamnych markeri stale pokracuje, ¢emuz nahrava rozmach
celogenomového sekvenovani a celogenomovych asocia¢nich studii (Tang et al. 2019; Li et al. 2020).
Rostouci vefejna databaze pro prasata nyni zahrnuje témeft 49 tisic QTL pro vice nez 670 vlastnosti
(PigQTLdb 2023). Nicméné puvodni predpovédi ohledné potencialu MAS se ukazaly byt pfilis
optimistické. Relevantnich markera bylo ve vztahu k ndkladim aplikovano pomérné mélo, nebot’ se
brzy potvrdil infinitesimalni model kvantitativnich vlastnosti. VétSina QTL ma nevyrazny efekt,
anebo je jejich efekt nekonzistentni. Pfi¢ina spocivd v odliSnych genetickych vazbach mezi
populacemi a generacemi ¢i v nedostatecné velkych vzorcich nékterych asociacnich studii. MAS se
proto stala spiSe dopliikovym nastrojem ke standardnimu hodnoceni smiSenymi modely, hlavné
prostiednictvim piimych markeri (Dekkers 2004; Van Eenennaam et al. 2014; Ibanez-Escriche et al.
2014; Knol et al. 2016).

Spojenou metodiku smiSenych modelii a MAS, tedy markery asistovanou BLUP, pfedstavili
Fernando & Grossman (1989). V ni je kazdy marker povazovan za pevny efekt se tfemi Grovnémi
podle genotypu (0, 1, 2). Timto ptistupem teoreticky dojde k lepsi korekci efektih QLT nezli v obvyklé
asociacni analyze a zdroven se ocekava zptesnéni predpoveédi EBV. OvSem vzristajici pocet markera
zahrnutych do modelu (az 30) vyustil v jejich piechod do kategorie ,,polondhodnych* efektl, které

vyuzivaji regulariza¢ni metody zaloZené na dédivosti markeru (Knol et al. 2016).
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2.5.3. Prvni metody genomické selekce

Pocatek 21. stoleti se stal také pocatkem éry genomické selekce (Misztal et al. 2020). Tento
pojem se V literatufe objevoval uz diive, a to i v jinych kontextech (Genest & Daniel 1966; Hillel et
al. 1990; Haley & Visscher 1998). Avsak obecné se rozsifil po pouziti v zahlavi ¢lanku od
Meuwissena et al. (2001), kteti predvidali vyuziti hustych celogenomovych markerovych map pro
zvyseni genetického zisku. Na simulovanych datech s 50 tisici haplotypovymi markery zaroven
prezentovali rizné metodické postupy pro piredpoveéd efektl téchto markert a EBV, které zasadné

ovlivnily dalsi vyvoj.

Genomicka selekce je nyni chépana jako vyuziti velkého poctu SNP napfi¢ genomem pro
predpovéd’ genetického zalozeni jedince, tedy nejcastéji pro predpoveéd’ genomickych plemennych
hodnot (GEBV; Van Eenennaam et al. 2014). Tento pojem tak zahrnuje celou fadu rtiiznych metod,
jejichZz pojmenovani, vyklad a klasifikace se mohou liSit. Nasledujici pfehled je proto primarné
zalozen na review Misztala & Legarry (2017), kteti v souladu s chronologickym vyvojem metodiky
rozliSuji: 1) SNP-BLUP a souvisejici bayesovské postupy; 2) vicekrokovou genomickou BLUP; a 3)

jednokrokovou genomickou BLUP.

SNP-BLUP vychazi z ptivodniho navrhu Meuwissena et al. (2001). Na piikladu vyuziti 50
tisic SNP by klasicky BLUP animal model zahrnoval ptedpovédi pro dalSich 50 tisic ndhodnych
efektd, takze vyslednd GEBV bude sumou téchto predpoveédi vynéasobenych 0, 1, nebo 2 (podle
genotypu). Piedpokladem SNP-BLUP je, Ze efekty SNP opisuji normalni rozdéleni a maji stejné
rozptyly. Z tohoto pohledu pfedstavuji nelinearni metody jako BayesA/B/C/R nebo LASSO rozsiteni
SNP-BLUP, jelikoz davaji efektiim markert i jiné nez normalni rozdé€leni a rizné rozptyly. Da se
totiz ocekavat, ze nékteré¢ markery, jez jsou blizko u pfi¢innych mutaci ¢i majorgenti, maji pomérné

velky efekt, zatimco jiné maji efekt nulovy (Meuwissen et al. 2016).

Termin genomicka BLUP (GBLUP) se objevil v navaznosti na praci VanRadena (2008), jenz
predstavil tfi metody sestaveni matice genomické piibuznosti (G). Ta obecné zpfesni tradicni
ocekavanou (tj. rodokmenovou) piibuznost mezi jedincem i a j diky vypocteni korelace mezi
genotypy napii¢ vSsemi SNP (Meuwissen et al. 2016). Ze zptsobu pro sestaveni matice G se nejvice
roz$ifila VanRadenova metoda 1 (Masuda 2019). V této metod¢ je nejprve tieba sestavit matice M
aP. Matice M ma rozméry n X m, kde n je pocet jedinct (fadkt) a m je pocet lokust (sloupcti).
Prvky M jsou hodnoty -1, 0 a 1 pro homozygota A, heterozygota, respektive homozygota B. Matice
P ma znovu rozméry n X m se shodnymi hodnotami pro jednotlivé sloupce. Hodnoty sloupce j jsou
vypocteny jako: P; = 2(p; — 0,5), kde p; je frekvence druhé¢ alely na lokusu j. Zadruhé je sestavena

matice Z jako: Z = M — P. Zatfeti je sestavena matice G s rozméry n X n jako:
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= [27]
C=Sna-py

kde jmenovatel zajist'uje Skalovani G tak, aby byla analogicka k matici rodokmenové ptibuznosti A

(VanRaden 2008). [Poznamka: Index i, ktery se vyskytuje ve VanRadenové clanku, byl nahrazen

vvvvvv

Vzhledem Kk vyvoji genomické selekce se pro GBLUP zpétné zafalo pouzivat také
podrobnéjsi oznaceni vicekrokové/dvoukrokovda GBLUP (msGBLUP/tsGBLUP). Prvnim krokem
msGBLUP je ptedpovéd EBV pro vSechna zvifata pomoci klasické BLUP. Nato jsou pro
genotypované jedince vypocteny pseudofenotypy (¢i odregresované hodnoty), které jsou zbaveny
informaci od predkti a vrstevnikl, aby ve vysledku nebyly zapocitany dvakrat. Naptiklad
pseudofenotyp pro plemenného byka vznikne z priméru mlééné uzitkovosti jeho dcer. Ve druhém
kroku ptichdzi na fadu samotna GBLUP, ktera zahrnuje pseudofenotypy jako zavisle proménnou
a také matici genomické ptibuznosti. Vysledkem GBLUP jsou takzvané ptimé genomické hodnoty.
Tyto predpovédi pak spolu s odchylkou v rodi¢ovském priméru tvoii GEBV (VanRaden et al. 2009;
Misztal & Legarra 2017; Piccoli et al. 2018). Pfi stejném nastaveni parametrti by mély byt GEBV
z GBLUP identické jako ptedpovédi z SNP-BLUP (Meuwissen et al. 2016).

Hayes et al. (2009) navrhl jiny postup, ktery ovSem také predpovida GEBV ve vice krocich.
Nejprve je genom rozdélen do malych segmentti podle SNP. V referen¢ni populaci, ktera obsahuje
pouze zvifata s fenotypy i genotypy, jsou piedpovézeny efekty téchto segmentl. V nésledujicich
generacich pak lze kazdému genotypovanému zvifeti pfifadit odpovidajici segmenty, a tudiz
predpoveédét GEBV. V dalsi vicekrokové metodé jsou genomické predpovédi (nazvané molekularni

plemenné hodnoty) vyuzity jako korelovana vlastnost (MacNeil et al. 2010; Kachman et al. 2013).

Vicekrokovd GBLUP pfinesla zptesnéni predpovedi, ale zaroven se projevily nékteré
nedostatky (Aguilar et al. 2010). GEBV je mozné stanovit pouze u genotypovanych zvifat, tedy
typicky u bykd, jimZ chybi vlastni mlécné uzZitkovost. Pro spojeni celého procesu se proto vyuZivaji
pseudofenotypy, které jsou samy zatizeny chybou. Ve vysledku tak dochazi ke ztrat¢ a zkresleni
informaci (Legarra et al. 2014). Patry & Ducrocq (2011) nadto upozornili na problém piedvybéru
kandidati pro plemenitbu. Pokud jsou GEBV stanoveny kratce po narozeni a na jejich zaklad¢ je
proveden predvybér bycku, nasledné zdznamy o uzitkovosti pochazeji ze vzorku zvitat, u néjz je

porusen predpoklad ndhodného mendelistického vybéru.

37



2.5.4. Jednokrokova GBLUP

Vychodisko z predeslych omezeni navrhli Legarra et al. (2009), Misztal et al. (2009)
a Christensen & Lund (2010), kdyZ predstavili sjednoceni rodokmenové a genomické matice do

matice realizované piibuznosti (H). Vypocty se vesly do jednoho kroku, a proto tato metoda ziskala

oznaceni jednokrokova GBLUP (ssGBLUP; Misztal & Legarra 2017).

Nejjednodussi animal model (y = Xb + Za + e) ma pomoci ssGBLUP feSeni:

T T -1
X'X X'Z XTy

[A ] —
a ZTX ZTZ+H? ZTy ’

0'2

a

N

[28]

kde b je vektor odhadii pro pevné efekty, 4 je vektor predpovédi pro nahodny geneticky efekt zvitete,
X a Z jsou incidenéni matice téchto efektl, H je matice realizované piibuznosti, y je vektor
pozorovani, 62 je chybovy rozptyl a 62 je aditivni geneticky rozptyl. Inverze matice H je ziskana ze
vztahu:

0 0
1 a1 29
Hl=A 4—[0 o1 [29]

-1 P
_AZZ

kde A je kompletni matice rodokmenové ptibuznosti, kterou lze rozdélit do ¢tyf bloki (ALL), a G je
matice genomické ptibuznosti, ktera zahrnuje pouze genotypovana zvifata. Od matice G tak musi byt
odecteny piibuznosti v A,,, aby se piedeslo dvojimu zapoc€itani rodokmenovych informaci. Zaroven
plati, Zze v ptipadé genotypovani vSech zvirat je ssGBLUP ekvivalentni k GBLUP podle VanRadena
(2008), naopak Vv ptipad¢ absence genotypovani je ssGBLUP ekvivalentni k BLUP (Lourenco et al.
2020).

ZjednoduSeni procesu poskytlo n€kolik vyhod v porovnani s vicekrokovymi metodami.
GEBYV jsou piedpovidany vSem jedincim (tj. i negenotypovanym). Doslo k eliminaci nékterych
predpokladii a parametri nezbytnych pro msGBLUP (Aguilar et al. 2010), jako naptiklad nutnosti
ziskavat odregresované hodnoty a slozité fesit dvoji zapocitavani nékterych zdrojt informaci (Misztal
et al. 2020). Je potlaceno vychyleni zptuisobené predvybérem (Patry & Ducrocq 2011). Matice H
teoreticky poskytuje zpfesnéni piibuznosti mezi vSemi jedinci, takze jsou automaticky nastaveny
vahy pro kombinaci riznych druhti informaci do vysledné piedpovédi. Rovnéz miize byt odhalen
skryty inbreeding a v kone¢ném disledku je dosazeno ptesnéjSich GEBV (Amaya Martinez et al.

2019).

Christensen & Lund (2010) na simulované populaci prasat demonstrovali primérnou piesnost
EBV ve vysi 0,35 pro BLUP, 0,59 pro msGBLUP a 0,66 pro ssGBLUP. Piccoli et al. (2018) na

simulované populaci masného skotu obdrzeli podobné rozdily mezi tradicni BLUP (r = 0,34)
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a genomickymi metodami (r = 0,53-0,70), ale mezi vicekrokovymi a jednokrokovymi genomickymi
postupy byly rozdily pouze okolo 1 % ve prospéch ssGBLUP. ZvySeni ptesnosti v ramci 1-3 %
pozorovali Koivula et al. (2012) a Afrazandeh et al. (2022) na realnych datech skotu, pifi¢emz
podpofili hypotézu o niz§im vychyleni pfedpovédi v ptipadé ssGBLUP. Guarini et al. (2019)
analyzovali rychlost dojivosti u kanadského holstynského skotu a na zakladé domacich dat uvedli
primérnou piesnost 0,47 pro BLUP, 0,59 pro msGBLUP a 0,64 pro ssGBLUP. Ptibyl et al. (2015)
doporucili ssGBLUP také kvali nejvyssi korelaci domacich predpovédi s predpovédmi
mezinarodniho hodnoceni. Pfevaha ssGBLUP nad jinymi metodami se projevuje obzvlasté pii

analyze vlastnosti s nizkym koeficientem dédivosti (Van Eenennaam et al. 2014; Guarini et al. 2018).

Hlavni nevyhody ssGBLUP oproti vicekrokovym ¢i bayesovskym metodam se daji shrnout
do dvou bodi. Prvni nevyhodou jsou vysoké ndroky na vypocetni techniku a na ptizpisobeni
programt, coz vyplyva zejména z teoretické potieby invertovat matici G. Druhou nevyhodu vnasi
ptedpoklad uniformniho piispévku vSech markeri, jenz koresponduje s infinitesimalnim modelem
(Van Eenennaam et al. 2014; Amaya Martinez et al. 2019). Liu et al. (2014) tak navrhli dalsi postup,
jednokrokovy SNP model, ktery pozdéji ziskal oznaceni SSSNP-BLUP. V ném jsou na rozdil od
ssGBLUP piimo odhadovany efekty jednotlivych SNP, a dokonce je mozné jim ptifadit riizné podily
vysvétleného genetického rozptylu. JelikoZ matice B, ktera obsahuje markery, ma oproti matici G
v s$SGBLUP jednoduchou strukturu, mohou byt vyvinuty efektivnéjsi vypocetni strategie. A zaroven
SSSNP-BLUP odstraniuje nevyhody vicekrokovych metod, nebot’ analyzuje vSechny fenotypy

I genotypy najednou.

Presto SSGBLUP ziistava stézejni metodou u vétSiny druhti hospodaiskych zvirat — zvlast
Vv populacich, kde nejsou genotypovana vSechna hodnocena zvifata (Bermann et al. 2022). Vypocetni

narocnost se daii zvladat diky riznym algoritmim, které pracuji s fidkymi maticemi, rozkladanim

vvvvvv

N 24

(Nilforooshan 2023). Zaroven je mozné dopocitat efekty markerti drobnou upravou vzorce:
2

0.
M = —2DZTG"4, [30]
Ua

kde m je vektor predpovédi pro efekty markert, o2 je rozptyl efekti markerdi, o2 je aditivni
geneticky rozptyl, D je kovarian¢ni matice efektti markert, Z je popsana v rovnici [27], G je matice
genomické pribuznosti a a je vektor EBV. Tohoto kroku vyuziva celogenomova asociacni studie

zalozena na SSGBLUP (sSGWAS), ktera ma ve srovnani s klasickou GWAS vétsi silu testu, protoze
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nejsou vyuzity pouze informace od genotypovanych zvirat (Bermann et al. 2022). Zaroven Lourenco
etal. (2017) predvedli, Ze efekty markert 1ze znovu doplnit do modelu pomoci vahovych koeficientt,
¢imz vznika vazena ssGBLUP (WssGBLUP). Ovsem V této simula¢ni studii nastalo zlep$eni oproti
zakladnimu modelu jen Vv piipad€ malého poctu genotypovanych zvifat nebo malého po¢tu QTL. Ani
Brzékova et al. (2022) na redlnych datech nepozorovali vyrazny piinos WsSGBLUP. Nicméné tyto
ukazala, Ze zohlednéni ruznych efektt QTL zvysilo piesnost piedpovédi pomérné malo (Van

Eenennaam et al. 2014).

Za nevyhodu ssGBLUP by se dala povazovat i skutecnost, ze sestaveni matice H nemusi byt
jednoznac¢né kvuli singularité matice G nebo jeji omezené slucitelnosti s prisluSnym blokem matice
A. Nevhodné sestavena matice H se pak promitd do vérohodnosti a vykonnosti modelu. Nicmén¢ tuto

skupinu nedostatkli omezuje nebo Gplné odstranuje nastaveni nize uvedenych parametrt (Christensen

et al. 2012; Misztal et al. 2020; Nilforooshan 2022):

1) Opraveni matice G pomoci spojeni s piislusnym blokem rodokmenové matice (angl. blending):
G = aGy + (1 — a)A,,, kde Gy znaci ptivodni genomickou matici a vahovy koeficient @ nabyva
hodnot 0—1. Takto jsou do matice G zahrnuty polygenni efekty, tedy ¢ast proménlivosti, kterou
nelze vysvétlit markery. Zaroven tento krok miiZze slouZzit k odstranéni singularity Gg, kvili niz
by nesla invertovat. Tento problém se bézné objevuje pifi nevhodném poméru poctu
genotypovanych zvifat ku poctu SNP nebo pii vysoké podobnosti mezi nékterymi zvifaty
(Lourenco et al. 2020).

2) Skalovani (angl. scaling) inverznich submatic: TG~ — wA33, kde koeficienty T a w zajistuji
kompatibilitu s A™1. Genotypovani zvifat neprobihd nihodné, a proto vznikd rozdil mezi
genetickou bazi rodokmenové a genomické matice. Navic nastava nesoulad kvili vypocetnim
algoritméim, pokud A~' nezohlediiuje inbreeding. Skalovani tedy potladuje potencidlni
nadhodnoceni GEBV (Lourenco et al. 2020; Bermann et al. 2022).

3) Regresni ladéni (angl. tuning) inverznich submatic. Matice A,, ¢asto zahrnuje mnoho generaci
a predpovédi jsou tak regresovany smérem ke generacim zakladatel®, u nichz chybi informace o
alelovych cetnostech. Naopak matice G regresuje predpoveédi k nejnovéjSim generacim, ze
kterych pochazeji genotypovana zvifata. Za timto ti€elem vznikly matematické postupy, které

ptiblizuji praméry obou matic (Masuda 2019; Nilforooshan 2022).
2.5.5. Genomicka selekce u prasat

Dulezitym milnikem genomické selekce u prasat bylo uvedeni dostupnych DNA ¢ipli zejména

ve spolupraci se spole¢nosti Illumina (Ramos et al. 2009) a osekvenovani celého genomu (Groenen
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et al. 2012). Preferovanou metodou pro predpovéd” GEPH se stala ssGBLUP, nebot’ komer¢nim
spole¢nostem poskytla dulezité praktické vyhody (Legarra et al. 2014; Knol et al. 2016). Ovsem
kvli biologickym a zootechnickym odliSnostem v porovnani s dojenym skotem celi Slechténi prasat
pii zavadéni genomické selekce dalSim vyzvam. V literatufe jsou zminovany tii hlavni a uzce
propojené aspekty: 1) vliv na geneticky zisk; 2) navratnost investice; a 3) pienos selekéniho efektu

do finélnich hybridd.

Jak genomicka selekce ovlivni geneticky zisk? Genomicka selekce ma nejvétsi dopad
u mladych zvitat. Zatimco pro Slechtitele skotu predstavuje vyhodu zejména zkraceni generacniho
intervalu pfi zanedbatelné ztrat¢ presnosti, u prasat ma genomicka selekce oporu ve zvysSeni presnosti
EBV pfi zachovani genera¢niho intervalu (Knol et al. 2016; Mote & Rothschild 2020). Genera¢ni
interval u prasat je niz$i nez dva roky a jeho dal$i snizeni se jevi z provozniho hlediska jako
nepraktické (Samor¢ & Fontanesi 2016). Pfesto i u prasat Ize zvysit geneticky zisk prostrednictvim
generacniho intervalu, pokud se vyplati genotypovani vét§iho mnozstvi selat (z jednoho vrhu).
V takovém piipad¢ je mozné vlastnim sourozenciim velmi brzy piifadit individualni hodnoty, a

nikoliv ¢ekat na projev vlastni uzitkovosti nebo reprodukci dcer (Mote & Rothschild 2020).

Hlavni potencial genomické selekce ovsem spociva ve zptesnéni piedpovedi, a to zejména
u vlastnosti, které maji nizkou dédivost (reprodukce); maji omezeny pocet zdznamil (pouze u jednoho
pohlavi ¢i odolnost vii¢i chorobam); ptipad€ jsou zaznamenatelné az po vice letech (dlouhovékost)
nebo po porazce ptibuznych jedincti (kvalita masa; Samoré & Fontanesi 2016). Z nékterych vysledkt
vyplyva, Ze se podafilo pfiblizit nartistu v ptresnosti, jaky piedvedli Christensen & Lund (2010) ve
své simulaci. Mote & Rothschild (2020) udavaji, ze priméma piesnost GEBV pro vlastnosti
popisujici velikost vrhu je o 52—68 % vyssi nez v pfipadé EBV. Christensen et al. (2012) dosahli
zvyseni o 18 % pro ptirstek a o 57 % pro konverzi. Ibafiez-Escriche et al. (2014) dokonce uvadéji
zvySeni o 85 % pro piirtstek a o 72 % pro vySku svalu. Nejvétsi rozdily byly potvrzeny u kandidati
pro selekci bez vlastni uzitkovosti nebo potomstva, tedy pti porovnani EBV na zakladé rodi¢ovského
pruméru a GEBV. Oh et al. (2016) nebo Salek Ardestani et al. (2021) odhadli az trojnasobné

zptesnéni predpoveédi pro pocet selat, respektive pro prirtistek.

Nicméné vysledky jinych autord takto pozitivni zavéry nemély. Song et al. (2019) u sedmi
vlastnosti télesného rdmce pozorovali primérné pouze 1% zvyseni individualnich pfesnosti oproti
tradi¢ni BLUP. Fangmann et al. (2017) zptesnili konvenéni pfedpovédi u mladych zvifat o 3—4 %.

V obou téchto ptipadech ovsem bylo k dispozici pomérne malo genotypovanych zvitat.

Vedle ptesnosti a genera¢niho intervalu pisobi genomicka selekce také na aditivni genetickou

proménlivost. Hidalgo et al. (2020) na intenzivné selektované populaci prasat ukazali, ze genomicka
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selekce prispéla ke ztrat€ genetické proménlivosti, a tudiz k poklesu dédivosti. Navic se zvyraznila
negativni geneticka korelace mezi riistovou schopnosti a fitness. Klesajici proménlivost v kombinaci
s minimalnim nartistem v pfesnosti, ktery lze o¢ekavat po ogenotypovani velké ¢asti populace, se
negativné podepiSou na vysi genetického zisku. Wientjes et al. (2023) v této souvislosti varuji, Ze
genomicka selekce oproti klasické urychluje fixaci alel véetné téch nechténych. Jednou z pficin je

vetsi riziko genetického draftu (angl. genetic hitchhiking).

Jak zajistit navratnost investice? V porovnani zejména s byky dojen¢ho skotu je u prasat
vice kandidati pro selekci, pfi¢emz jejich ekonomickd hodnota je vyrazné niz§i. Naklady na
genotypovani se tak stavaji vétsim problémem (Ibanez-Escriche et al. 2014; Knol et al. 2016). SCHP
V soudasnosti po¢ita s cenou asi 1000 K& na zvite (E. Zakova, osobni komunikace). To je sice vyrazné
méné nez v pocatcich zavadéni ssGBLUP u prasat (Samoré & Fontanesi 2016), ale v kontextu ceny
zhruba 5000 K¢ za pramérné JUT tiidy S (TIS SZIF 2024) se stale jedna o podstatnou polozku.

Proto je zapotiebi uskute¢nit predvybér naptiklad po projevu vlastni uzitkovosti nebo alespon
pomoci rodicovského priméru. V simulaci Henryona et al. (2012) stacilo ogenotypovat pouze 5 %
selekénich kandidath vybranych na zaklad€ fenotypu, aby bylo dosazeno 86 % potencialniho
genetického zisku. Dalsi strategii, jez se uplatituje 1 v komercnich spolecnostech, je vyuziti levnéjSich
¢ipa s mensim poctem SNP u ¢asti populace a nasledna imputace podle jedinci genotypovanych Cipy
s vysokou hustotou (Samoré & Fontanesi 2016). Huang et al. (2012) zredukovali projektované
naklady na Sestinu, kdyZ pouzili 60tisicovy €ip jen pro otce a zbytek dileZité populace (matky,
prarodi¢e, kandidaty) genotypovali ¢ipem s pouze 384 SNP. Pfitom byla zachovana 93,5%
spolehlivost imputace. Cipy u prasat obecné nemusi byt tak husté jako u skotu, protoZe vazebna

nerovnovaha je mnohem vyssi (Veroneze et al. 2013).

Jak prenést geneticky zisk do uzitkovych chovii? I kdyZ selekce probiha u ¢istokrevnych
zvitat, koneCnym zadmérem je pieneseni genetické zisku k findlnim hybridim. Kviili dominanci,
imprintingu, interakci genotypu s prostfednim nebo ménicim se genovym vazbam se korelace mezi
vysledky Cistokrevné populace a populace kiizenct obvykle pohybuji od 0,45 do 0,87 (Stock et al.
2020). Proto byly navrzeny komplexni modely, které obsahuji fenotypy kiizencti nebo neaditivni
efekty. Genomicka selekce pak pfinasi moznost presnéjsi predpovédi téchto efektil, a k tomu neni
nutné zaznamenavat kiizenciim rodokmen (Ibanez-Escriche & Simianer 2016; Samoré & Fontanesi
2016). Presto je takova metodika velmi naro¢na provozné i vypocetné (Lopes 2016). Esfandyari et
al. (2020) zjistili, ze odhady genetickych korelaci mezi Cistokrevnymi zvifaty a kiizenci pro rizné
vlastnosti byly pfi pouziti ssGBLUP zatiZzeny mnohem mensi chybou neZ pii pouziti BLUP. Samotné
hodnoty korelac¢nich koeficienti vSak nezvyhodnily ani jeden model. Navic v této studii bylo

ogenotypovano okolo 14 % &istokrevnych zvifat a U nékterych vlastnosti az 100 % kiiZenct.
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3.  Cil prace a védecka hypotéza

3.1. Hlavni a vedlejsi cil prace

Hlavnim cilem této prace je predpovéd’ genetického zalozeni prasat evidovanych v kontrole
uzitkovosti a navrzeni metodického postupu pro predpovéd genomickych plemennych hodnot
v ramci programu CzePig. VedlejSim cilem je zhodnoceni vybranych kandidatnich genii pro moznost

vyuziti v markery asistované selekci.

3.2. Védecka hypotéza
Molekularnégenetické informace piisp€ji ke zpiesnéni predpovédi genetického zalozeni

v domacich populacich prasat.
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4. Metodika

4.1. Asociaéni analyza polymorfizmu v MC4R

4.1.1. Fenotypova data

Prvni studie (Calta et al. 2023), ktera byla zahrnuta do této dizerta¢ni prace, testovala mozny
efekt interakce mezi polymorfizmem ¢.1426G>A (p.Asn298Asp) v genu MC4R a krmnou davkou.
Pro tento Gcel byla vyuzita data od 558 prasat z pokusti provedenych na testaéni stanici CZU
(CZ21038206). Zvirata byla ustajena v klimatizované stdji ve dvoucetnych kotcich podle pohlavi.
Primérna Zziva hmotnost na zacatku testu Cinila 25,6 kg (s = 3,7 kg) a na konci testu 110,4 kg
(s = 9,6 kg). Délka testu byla zavisla na dosazeni porazkové hmotnosti, a tak se pohybovala od 10 do
15 tydnt (pramérny veék 157,4 dnt, s = 17,9 dnil). Zvitata byla krmena kompletni krmnou smési.
V prvni fazi, od 25 do 65 kg Zivé hmotnosti, byla krmna davka stejna pro obé krmné kategorie (13,2
MJ ME/kg). Ve druhé fazi (65 az 110 kg) zvifata v kategorii ad libitum (ADL) dostavala neomezenou
krmnou davku, kterd empiricky odpovida 13,4 MJ ME/kg. Oproti tomu restringovana kategorie
(RES) méla ptisun 12,9 MJ ME/kg. Tabulka 4.1-A zachycuje rozlozeni zvifat napfi¢ sedmi

testovanymi skupinami, které byly vyuzity pro vytvoteni findlniho datového souboru.

Tabulka 4.1-A: Struktura testovanych zvirat.

Test K¥iZeni/plemeno N N dle pohlavi N dle krmeni
1 (DUXLWS) x (CLAXCLW) 72 369 + 364 72 ADL
2 (PEXHA) x (CLXxCLW) 72 369 + 364 72 ADL
3 PE x (CLAXCLW) 65 654 33 ADL + 32 RES
4 Topigs Duroc 68 229 + 234 + 233 68 ADL
5 DanBred 69 189 + 184 + 3343 69 ADL
6 (PEXLWS) x (CLAXCLW) 139 709 + 694 52 ADL + 87 RES
7 LWS x (CLAXCLW) 73 249 + 493 73 ADL
celkem 558 2719 + 1824 + 1054 439 ADL + 119 RES

Symboly a zkratky: @ = prasni¢ka; & = vepiik; & = kanedek; ADL = ad libitum krmna dévka; CLA = gesk4 landrase;
CLW = Ceské bilé uslechtilé; DU = duroc; HA = hampshire; N = pocet zvifat; PE = pietrain,
RES = restringovana krmna davka

Béhem vykrmu byly sledovany obvyklé uzitkové vlastnosti jako ziva hmotnost na konci testu
(BW), primérny denni piijem krmiva (ADFI), pomér konverze krmiva (FCR) a pfirtistek (ADG). Po
porazce byla zjiSténa hmotnost jateCn¢ upraveného téla (CW), jatecna vytéznost (JV) a vyska

hibetniho tuku (BF) spolu s vyskou svalu longissimus thoracis (MD) dvoubodovou metodou (ZP)
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pro dopocet podilu libové svaloviny (LMP). Nasledné byly jate¢né kusy podrobeny disekci (Walstra
& Merkus 1996) pro zjisténi hmotnosti hlavnich masitych ¢asti (LC) a jejich sloZeni (tukové kryti vs.
libové maso). Vlastnosti kvality masa, tedy pH a teplota 45 min post mortem, byly méfeny ve svalech
longissimus thoracis a semimembranosus. Dale byla 24 h post mortem méfena ztrata odkapem (DL;
van Laack & Smulders 1992).

4.1.2. Genotypovani

Po porazce byly odebrany vzorky krve, které byly uchovany ve zkumavkach s KzEDTA pii
teplot¢ —20 °C. Pro izolaci DNA byl pouzit DNA Mini Kit for Blood/Cultured Cells (Geneaid
Biotech). Pozadované tuseky DNA byly namnozeny polymerdzovou fetézovou reakci (PCR)
S primery ohraniCujicimi zkoumany polymorfizmus Asn298Asp v MC4R (Kim et al. 2000a): A = 5'-
TACCCTGACCATCTTGATTG-3"; B = 5-ATAGCAACAGATGATCTCTTTG-3'. Prubéh PCR
byl nastaven na 2 min pii 95 °C a nasledné 30 cykla s kroky 30 s pii 95 °C, 30 s pti 55 °C a 30 s pfi
68 °C. Pro zjisténi genotypl pak byla vyuzita metoda polymorfizmu délky restrikénich fragmentt

(RFLP) s polymerazou Tagl, pficemz fragmenty byly vizualizovany na 1,5% agarovém gelu.
4.1.3. Statistické vyhodnoceni

Vzhledem k omezenému mnozstvi fenotypovych udaji a nedostupnosti rodokmenu byl
zvolen jednoduchy linearni model pouze s pevnymi efekty, ktery byl vyhodnocen pomoci PROC

GLM v SAS/STAT®, verze 9.4:

Yjkmno = K + MCAR; + KD; + MC4R X KD, + PLEM,,, + POHL,, + VYK, + BCW + &;jmnos

kde u je celkovy primér; MC4R; je efekt genotypu v MC4R (i € (1; 3): GG, GA, AA); KD; je efekt
kategorie podle krmné davky (j € (1;2): ADL, RES); MC4R x KD,, je efekt interakce genotypu
a krmné davky (k € (1; 6): odpovida moznym kombinacim i Xj); PLEM,, je efekt kombinace ktiZeni
¢i plemene (m € (1;7): odpovida poradi testu tabulce 4.1-A); POHL,, je efekt pohlavi (i € (1; 3):
prasni¢ka, veptik, kaneéek); VYK, je efekt délky vykrmu (o € (1; 6): odpovida porazce po 10.-15.
tydnu); SCW je regresni koeficient spolu s proménnou pro jate¢nou hmotnost; a &;jxmno j€& Chyba

odhadu. Uplny model byl vyuzit pro JV, LMP, BF a LC. Pro zbylé vlastnosti byl vyuZit model bez
CWw.

Proménlivost vysvétlena modelem byla vypoctena jako koeficient determinace

(R?=1- %, kde SSE je suma ctvercl rezidudlnich chyb a SST je celkovd suma ctverci).

Vyznamnost prediktorti byla testovana pomoci F-testu a vyjadfena p-hodnotami. Velikost efektu pro

hlavni prediktor, interakci MC4RxKD, byla vyjadiena pomoci parcialni étvercové éty (n? = SSiii‘SE'
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kde SSP je suma ¢tvercti dané¢ho prediktoru a SSR je suma c¢tverct rezidudlnich chyb). Priméry
jednotlivych tfid sledované interakce byly zachyceny jako priméry nejmensich ¢tvercli spolu se
stfedni chybou a graficky vyjadieny jako 95% intervaly spolehlivosti pomoci programovaciho jazyka
Python, verze 3.11 (knihovny Pandas, Matplotlib a NumPy). Rozdily mezi priméry byly rovnéz

popsany jak z hlediska vyznamnosti (p-hodnotami), tak z hlediska standardizované velikosti efektt

X%z . . o e
ﬁ, kde X7 a X3 jsou primérné odhady dvojice tiid a MSE je primérny &tverec

rezidualnich chyb).

(Cohenovym d =

4.2. Genetické hodnoceni vysky tuku a svalu

4.2.1. Vybér BLUP-AM: data

Hlavni analyza této dizertacni prace byla rozd€lena na dvé €asti, pficemz prvni ¢ast se tykala
navrhu vhodného konven¢niho animal modelu (Calta et al. 2024). Pro tento ucel byla od Svazu
chovateld prasat, z.s. poskytnuta uzitkova data 81 819 jedincii ¢eského bilého uslechtilého (CLW)
a 37 366 jedinct ceské landrase (CLA), ktefi ukoncili polni test mezi lednem 2013 az zafim 2022.
Polni test odpovidal metodice pro kontrolu uzitkovosti (SCHP 2010). Zvifata byla zatazena do testu
ve véku 8088 dnti. Kotce obsahovaly 615 zvitat stejného pohlavi a plemene s ptedepsanou plochou
0,8-1,0 m? na zvife. Technika ustdjeni musela spliiovat standardy pro &istokrevna plemena s ad
libitum pfistupem k vodé¢ a standardizované krmné smési. Délka testu byla pro prasnicky primérné

0 tyden krat$i (56 dnt1) nez pro kanecky (63 dnti). Test byl ukoncen ve véku 128—159 dnti.

Do analyzy byly jako vysvétlujici proménné zahrnuty: identifikac¢ni Cisla jedince, otce
a matky, plemeno, pohlavi, datum narozeni, datum zac¢atku testu, datum konce testu, Cislo stada, ¢islo
vrhu, ultrazvukovy pfistroj (Sonomark SM 100 M a Mindray DP-20), pocet vSech narozenych selat,
pocet Zivé narozenych selat, potfadi vrhu, hmotnost na zacitku testu a ve€k na konci testu.
Z dostupného rodokmenu bylo vyuzito az 21 generaci ptedkt kvili zahrnuti genetickych skupin.
Genetické skupiny zastupovaly neznamé rodicCe a byly vytvofeny na zakladé informaci o plemeni,

zemi ptivodu a obdobi narozeni.

Vysvétlovanymi proménnymi byly hmotnost na konci testu (BW), primérny denni pfirtstek
(ADG) a in vivo ultrazvukova méfeni vysky hibetniho tuku (BF) a vysky svalu (MD). Hodnota BF
byla vypoctena jako primér méfeni v bodech A a B, zatimco MD byla méfena pouze v bodé B. Bod
A se nachazi v bederni oblasti a bod B v hrudni oblasti, v obou pfipadech 70 mm ventralné€ od stfedové

osy hibetu. Piesna definice bodu je uvedena v metodice Stibala (2016).

Data pro statistické vyhodnoceni byla upravena pomoci programu SAS/STAT®, verze 9.4.
Extrémni pozorovani byla definovdna pomoci percentilii (méné nez 0,25, nebo vice nez 99,75)

a smazana. Nasledn¢ byly vytvoreny skupiny zvifat se stejnymi podminkami prostfedi jako sdruzeny
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efekt stada, roku a obdobi (SRO). Obdobi bylo definovano mésicem ukonceni testu, ovsem za ucelem
zachovani co nejvétsiho poctu pozorovani mohla byt kazdy skupina spojena az se dvéma ptilehlymi
skupinami (tj. utvofit obdobi az tii mésicit). Kviili zajisténi propojenosti mezi skupinami musely byt
splnény minimalni pozadavky: 20 zvitat v jednom SRO, dva otci v jednom SRO, dvé SRO na otce,
20 zvifat na otce a tfi testovana zvitata v jednom vrhu (obrazek 4.2-A). Tyto optimalizované datové
soubory byly pouzity pro odhad populacnich genetickych parametrii. Zmény v poctu pozorovani

spolu s popisnymi statistikami hlavnich vlastnosti zachycuje tabulka 4.2-A.

Obrazek 4.2-A: Schéma vnorenych cykli (DO loops) v programu SAS pro optimalizaci SRO.

1)

“50\3 s\ouieniskos .\‘50\3 s\DuEEnisRoé

-
NEBO e
f:' Cc3
(Zvolen zpiisob
s vétsim poctem

{ca?

zachovanych
- zvifat)
2)OtcinaSRO =22 3) SRO na otce = 2 Opakovdni do
ustdleni poctu
4) Jedincinavrh >3 5) Jedinci na otce > 20 jedincii v celém

souboru

Poznamky: C1 = cyklus pro kazdé SRO: kdyz n <20 — slu¢ s pfedchozim SRO (pokud bude dodrzena maximalni
délka obdobi); C2 = jako Cl1, ale slu¢ovani s nasledujicim SRO; C3 = jako C1, ale v kazdém cyklu navic moznost

slouceni az se dvéma piedchozimi SRO; C4 = jako C3, ale pro slu¢ovani s nasledujicimi SRO
4.2.2. Vybér BLUP-AM: vyhodnoceni

Nynéjsi selekéni index pro matetska plemena zahrnuje dvé produkéni vlastnosti (pfirtistek
a zmasilost), a proto byly modely v této praci navrzeny obdobnym zpisobem. Viceznakovy model
tedy jako vysvétlované proménné kromé BF a MD obsahoval také ADG, nebo BW (se zahrnutim
regrese na vek). Potencidlné vyznamné prediktory byly ureny principem postupné eliminace
v programu SAS/STAT® (PROC GLMSELECT). Vék a BW byly dale posouzeny pomoci parcilni

korelace a faktoru zvétSeni rozptylu (VIF) kviili moZzné kolinearité.

Nasledné byly navrzeny tfiznakové animal modely s riznymi kombinacemi faktortt (MME po
vzoru [13] az [16] v kapitole 2.3.5.). Nejvice informativni varianty jsou shrnuty v Tabulce 4.2-B.
Modely jsou rozdéleny do dvou hlavnich kategorii podle doprovodné vlastnosti (A = ADG, B=BW).

Ob¢ kategorie sestavaji ze ¢ty variant modelu s rostouci komplexnosti.
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Odhad (ko)varianci byl zalozen na optimalizovanych datovych souborech. Pro feseni MME
jednotlivych modeld slouzila metoda restringované maximalni vérohodnosti (REML) v programu
REMLF90 (Misztal et al. 2018) s konvergenénim kritériem 1072, Pro vypodet koeficienti dédivosti

a genetickych korelaci byly pouzity vzorce [3] a [5] uvedené v kapitole 2.3.2.

Porovnani modelt bylo primarné zalozeno na metrikach linearni regrese (LR; Legarra &
Reverter 2018), konkrétné na (standardizovaném) vychyleni, disperzi a populac¢ni pfesnosti
predpovédi EBV. Zohlednéna byla také prediktivita (PrA; Lourenco 2018) a Akaikovo informa¢ni
kritérium (AIC; Field & Miles 2010) zjisténé z REMLF90 jako diference od zakladniho modelu
(D_AIC). Vykladu téchto metrik se vénuje kapitola 2.4.1 (rovnice [17] az [23]).

Valida¢ni soubory potiebné pro LR a PrA byly vytvofeny v souladu s principem doptedné
validace (obrazek 2.4-A). Kompletni soubor (W) piedstavoval zakladni data (81 829 CLW a 37 366
CLA). V tomto piipadé byly skupiny SRO tvoteny pouze s pozadavkem alesponi 10 zvifat a obdobi
mobhlo sestavat z vice jak tfi mésict, aby byla zachovana vSechna pozorovani. Parcialni datovy soubor
(p) vznikl na zakladé¢ kompletniho souboru tak, ze byly skryty fenotypy zvifat v poslednich tiech
letech (2020-2022). Do valida¢ni kohorty (val) byla zahrnuta ta zvifata se skrytymi fenotypy, jejichz
oba rodi¢e mé&li dostupné fenotypy v obou souborech (7 932 CLW a 4 573 CLA). Popisné statistiky
validacnich kohort Ize vidét v tabulce 4.2-A. Pro piedpovéd EBV a prekorekci fenotypt byl pouzit
program BLUPF90, respektive PREDICTF90 (Misztal et al. 2018).

Tabulka 4.2-A: Popisné statistiky vybranych viastnosti podle plemene v zdkladnim,
optimalizovaném a validacnim souboru.

Ceské bilé uilechtilé Ceska landrase
Vlastnost . . . .
zdkladni optimal. validace zdkladni optimal. validace
x (s) x (s) x (s) x (s) x (s) x (s)
pocet 81819 67 940 7932 37 366 31936 4573

vek [dny] 99,17 (11,99) 99,80 (11,66) 100,06 (1337) 104,40 (9,84) 104,97 9.08) 105,78 (9,57)
BW [kg] 143,95 (5,93) 143,94 (5,91) 143,52 (5,46) 145,35 (5,57) 145,38 (5,54) 145,06 (5,67)
ADG [g] 689,10 (79,42) 693,46 (76,81) 697,01 (87,10) 718,22 (61,87) 722,04 (56,34) 729,11 (58,58)
BF [mm] 6,83 (1,31) 6,80 (1,25) 6,20 (0,97) 6,81 (1,32) 6,77 (1,26) 5,98 (0,92)
MD [mm] 50,00 (5,94) 50,04 (5,69) 46,42 (6,14) 51,09 (5,45) 51,12 (5,21) 47,90 (5,36)

Zkratky: ADG = primérny denni pfirastek; BW = ziva hmotnost; BF = vyska $peku; MD = vyska svalu;

s = smérodatné odchylka; X = primér
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Tabulka 4.2-B: Podoba nejvice informativnich triznakovych modeli.

Model Pevné efekty Nahodné efekty
Al pohlavi + SRO + UZ vrh + zvife (A)
A2 pohlavi + rok + stado + UZ SRO + vrh + zvite (A)
B1 pohlavi + SRO + UZ + v&k (R) vrh + zviie (A)

B2 pohlavi + rok + stado + UZ + vék (R) SRO + vrh + zvife (A)
_VS jako zdkladni model ... + vthxSRO
_0S Jjako zakladni model ... + otecxstado

_MAT Jjako zdkladni model ... + EPM + matka (A)

Modely: A1l a A2 = zakladni modely pro ADG, BF a MD; B1 a B2 = zakladni modely pro BW, BF a MD;
_ VS, OSa_ MAT = rozsiteni zdkladnich modeld o dal§i nahodné efekty

Zkratky: A = nahodny efekt s matici ptibuznosti; ADG = pramérny denni ptirastek, BF = vyska hibetniho tuku,
BW = Ziva hmotnost; EPM = trvalé prostfedi matky; MAT = maternalni efekty; MD = vyska svalu; OS = otecxstado;
SRO = stado-rok-obdobi; R = pevna regrese; UZ = ultrazvukovy ptistroj (pouze pro BF a MD); VS = vrhxSRO

4.2.3. Porovnani BLUP a ssGBLUP: data
4.2.3.1. Fenotypova data

Druhé ¢ast hlavni analyzy pfimo navazovala na vybér vhodného modelu, ov§em fenotypova
data od SCHP byla aktualizovana, aby bylo mozné zahrnout nové ziskané daje z DNA ¢ipti. Proto
byla vyuzita data z kontroly uZitkovosti od ledna 2013 do prosince 2023. V tomto ptipad¢ byla

zahrnuta také otcovska plemena, ktera v souladu se sou€asnou praxi byla hodnocena dohromady.

Oproti druhé ¢asti byly nejen populacni genetické parametry, nybrz také parametry validace
modeld odhadnuty na zaklad¢é optimalizovanych datovych soubort (které v tomto ptipadé budou
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chapany jako ,.kompletni®). Tato zména vyplynula z diskuze s oponenty ¢lanku v Livestock Science
a sprof. Pfibylem. Optimalizované soubory byly ziskdny stejnym zpusobem, jaky je popsan
v kapitole 4.2.2.Error! Reference source not found., a zahrnovaly 72 436 pozorovani pro ¢eské bilé u
Slechtilé (CLW), 33 901 pozorovani pro Ceskou landrase (CLA) a 17 447 pozorovani pro otcovska
plemena (SIR). Posledni jmenovany soubor zahrnoval plemena duroc (DU; 4 825 pozorovani; 28 %
ze SIR), bilé otcovské (LWS; 6 378; 37 %), pietrain (PE; 2 711; 16 %) a jejich kiizence (3 533;
20 %). Dostupny rodokmen byl vyuzit cely kvuli zahrnuti genetickych skupin. Popisné statistiky
hlavnich vlastnosti ve vyuzitych datovych souborech jsou zachyceny v tabulce 4.2-C a rozdéleni

zvitat v tabulce 4.2-D.
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Tabulka 4.2-C: Popisné statistiky podle plemennych skupin v kompletnim a validacnim souboru.

Ceské bilé uslechtilé Ceska landrase Otcovské linie
Viastnost o niemi validace kompletni validace kompletni validace  validace PE
x (s) x (s) x (s) x (s) x (s) x (s) x (s)
pocet 72 436 4 267 33901 3151 17 447 1473 324
veék 144,05 144,20 145,42 146,47 146,03 142,97 154,10
[dny] (5.93) (6,20) (5.61) (5.30) (5,06) (2.04) (2.92)
BW 100,05 102,97 105,18 107,43 106,18 107,23 121,69
[kg] (11,93) (14,15) (9,28) (8,19) (11,94) (11,59) (8,08)
ADG 694,60 713,38 723,28 733,43 726,92 749,97 789,71
0] (77,99) (86,46) (57,26) (48,93) (75,90) (80,65) (51,03)
BF 6,75 6,18 6,70 5,94 6,39 6,42 4,84
[mm] (1,26) (0.87) (1,26) (0,86) (1,33) (0,96) (0,56)
MD 49,72 46,34 50,77 47,19 59,45 58,39 61,70
[mm] (5.76) (5.17) (5.30) (4,33) (6,29) (6,18) (4,00)

Zkratky: ADG = primérny denni pfirastek; BW = Ziva hmotnost; BF = vyska $peku; MD = vyska svalu; PE = pietrain;

s = smérodatna odchylka; X = prumér

Tabulka 4.2-D: Pocty a struktura zvirat s vlastni uzitkovosti, vyuzitych ve validaci nebo se znamym
genotypem podle plemennych skupin.

Plemeno Rodokmen Fenotyp Validace Genotyp GNF GNV G/F
CLW 81 046 72 436 4 267 1053 876 52 15%
CLA 37323 33901 3151 397 288 35 1,2 %

SIR 22 064 17 447 1473 360 234 30 2,1%
DU 4 825 612 109 67 12
LWS 6378 69 82 55 2
PE 2711 289 169 112 6
PE* 2711 324 169 112 14

DUXLWS 1389 131

DUXPE 670 60

LWS*PE 1474 312

PoznamKy: kurzivou plemena a pocty jako podskupiny SIR; PE* = pocty zvirat pro PE v samostatné validaci

Zkratky: CLA = ¢eské landrase; CLW = ¢eské bilé uslechtilé; DU = duroc; F = fenotyp; G = genotyp;
G NFaG NV =pranik mnozin G a F, respektive G a V; G/ F = podil genotypt vici fenotyptiim;

LWS = bilé otcovské; PE = pietrain; SIR = otcovska plemena; V = validace
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4.2.3.1. Genotypova data

Genotypy byly dostupné pro 1 947 zvifat na tfech rtiznych DNA ¢ipech: Illumina Porcine
SNP60v2 (61 565 SNP), Illumina PorcineSNP60 BeadChip (59 319 SNP) a GeneSeek GGP Porcine
50K (50 697 SNP). Po vzoru Zakové et al. (2022) tak byly uvazovany polymorfizmy, které byly
spole¢né pro vSechny tii Cipy — celkem 32 896 SNP. Genotypova data byla v prvni fadé zhodnocena
analyzou hlavnich komponent (PCA; obrazek 4.2-B), ktera byla provedena v programu RStudio,
verze 4.0 podle upraveného skriptu od Mészarose (2021). Pomoci PCA byl ovéten predpoklad
shlukovani jedincti podle plemen a zaroven byli odstranéni jedinci, jejichz plemenna piislusnost
podle rodokmenu neodpovidala o¢ekavané plemenné prislusnosti podle DNA ¢€ipi (v uvedeném grafu
jsou to body s jinou barvou, nez jakou ma nejblizsi shluk). Dalsi konflikty v rodokmenu byly
identifikovany pomoci SEEKPARENTF90 (Misztal et al. 2022).

Zbylé kroky kontroly kvality byly provedeny zvlast’ pro kazdou plemennou skupinu (CLW,
CLA, SIR) pomoci programu PLINK, verze 1.90 (Purcell & Chang 2023). Takto byla odstranéna
zvitata s podilem chybéjicich genotypt vyssim nez 10 %, SNP s podilem chybéjicich vzorka vys$im
nez 10 % a SNP s frekvenci minoritni alely niZs§i nez 5 %. Kontrolou kvality proslo 1 053 vzorkl
(29 586 SNP) u ¢eského bilého uslechtilého, 397 vzorkt (30 177 SNP) u ¢eské landrase a 360 vzorkn

(31 958 SNP) u otcovskych plemen. Podrobnéjsi rozdéleni genotypovanych zvifat zachycuje tabulka
4.2-D.

Obrazek 4.2-B: Analyza hlavnich komponent (PCA) pro 1947 dostupnych vzorkii.
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4.2.4. Porovnani BLUP a ssGBLUP: vyhodnoceni

Porovnani BLUP animal modeld probihalo podle stejné metodiky jako v kapitole 4.2.2.,
ovSem vhodnost modeli podle AIC tentokrat srovnana nebyla kvuli odliSnym poctim zvitat
naétenych zrodokmenu (Jang et al. 2022). Vétsi daraz byl kladen na normalitu rozdé€leni
(plemennych hodnot, popi. spolehlivosti), nebot’ jde o jeden z predpokladii metody LR jakozto
regresni analyzy. Proto byly pro valida¢ni kohortu v kazdém modelu vytvoteny kvantilové diagramy

(Q-Q ploty) pomoci PROC UNIVARIATE v programu SAS/STAT®, verze 9.4.

Valida¢ni kohorty pro matetskéa plemena sestavaly ze zvitat narozenych v roce 2021-2023 se
znamym fenotypem, jejichz rodi¢e méli vlastni uzitkovost v kompletnim i parcialnim souboru (tedy
obdobn¢ jako v predeslé analyze). V ptipad¢ sdruzené analyzy otcovskych plemen jsou kvili
ruznorodosti a nevhodné struktuie skupiny prezentovany dva pfistupy vybéru zvifat do valida¢ni
kohorty: 1) vSechna mlada zvifata (2021-2023) se znamym fenotypem pochazejici z nejlépe
propojeného chovu; 2) pouze zvifata plemene pietrain se stejnymi podminkami jako pro matetska
plemena. Dale byl testovan naptiklad zptsob, kdy byl efekt plemenné pftislusnosti korigovan
nadvakrat, tedy nejprve pomoci animal modelu a poté odectenim priméri nejmensich ctverca

z GLM. Nicméné ani tento zptsob normalitu dat pro validaci nezlepsil.

vvvvvv

optimalizovanych datovych souborti také pro validaci a kvili analyze otcovskych plemen byl znovu
porovnan efekt SRO jako pevny a ndhodny. Zaroven bylo nutné podrobnéji otestovat volitelnad
nastaveni parametrickych soubori, a to zejména s ohledem na genetické skupiny (skupiny
neznamych rodict, dadle UPG), metodu feSeni soustavy rovnic a sestaveni matice H pro ssGBLUP.

Ptiklad parametrického souboru zachycuje obrazek 4.2-C.

Slozky rozptylu v programu REMLF90 byly odhadnuty pro modely bez UPG. Jak ukazali
napiiklad WolfJ & Wolfova M (2012), (ko)variance konvencnich animal modeli se po ptidani UPG
témét neméni, a tudiZ UPG nejsou nutné. Pii kombinaci REML a ssGBLUP sami vyvojafi programu
doporucuji UPG vynechat, jelikoz v opaéném piipad€ dochazi k nestabilité vypocti az k nemoznosti

konvergence (D. Lourenco, osobni komunikace).

Pro ptedpovédi EBV pomoci BLUPF90 byly pouzity jak zakladni verze modeli, tak verze
s nahodnymi UPG (OPTION random_upg). Nahodné UPG jsou povazovany za vhodnéjsi nez pevné
UPG jak z teoretického hlediska, tak kvili vypocetni stabilité, zvlasté pti vysokém poctu skupin
s malym poctem potomkt (Bermann et al. 2021; Masuda et al. 2022). To byl i na$ pfipad, nebot’

sdruzeny rodokmen obsahoval 175 riznych UPG, pfi€emz 92 z nich zahrnovalo méné nez 10 piimych
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potomkd. Pfi pouziti ssGBLUP byla matice H rozsifena o matici Q2 (OPTION exact_upg), ktera

pfifazuje genotypovana zvitata pfislusnym skupinam (Misztal et al. 2013).

BLUPF90 dale nabizi riizné algoritmy pro feSeni MME. Vychozim algoritmem je iterativni
metoda konjugovanych gradienti (PCG), kterd nahrazuje vypocetn¢ ndrocnou piimou inverzi.
Nicméné rozsah dat umoznil pouziti pfesnéjsi piimé metody zalozené na Choleského dekompozici,
tedy balicek YAMS (zkratka pro Yet Another Mixed-Model Solver), jenz predstavuje vylepSeni
balicku FSPAK (Misztal et al. 2022). Reseni pomoci YAMS se dokonce ukézalo byt rychlejsi nez
PCG a rovnéz piinasi moznost vypoctu individudlnich piesnosti. Spearmantiv koeficient poradové

korelace mezi EBV ziskanymi pomoci PCG a YAMS ¢inil okolo 0.99.

Vybrany genomicky model by navic analyzovan s riiznym nastavenim parametru pro blending
(OPTION AlphaBeta a b) a tuning (OPTION tunedG x), které jsou ptiblizeny Vv kapitole 2.5.4.
Skalovani (OPTION TauOmega t W) vyuzito nebylo, jelikoz novéjsi verze BLUPF90 automaticky
zohlediuji inbreeding pii tvorb& AL, a tudiz se tato moznost nedoporucuje (Misztal et al. 2022). Pro
blending je vychozim nastavenim AlphaBeta 0.95 0.05, kdy dochazi k opraveni ptivodni genomické
matice Go s 95% vahou pomoci matice A22 S 5% vahou. Dale byl vahovy koeficient Go stanoven na
80 %, 65 % a 50 %. V ptipad¢ tuningu je vychozim nastavenim tunedG 2, které upravuje primérnou
hodnotu (mimo)diagonalnich prvkii matice G na primér (mimo)diagonalnich prvkd matice A2z.
Moznost tunedG 0 znaci Zadnou tpravu; 1 znaci pravu pruméru diagonaly G na 1,00 a pruméru
mimodiagonaly na 0,00; 3 znaci Gpravu prameéru celé G na primér A22; a 4 znaci Gpravu, kterou

navrhli Vitezica et al. (2011) a ktera se podoba vychozi moznosti 2 (Masuda 2019).

Analyzovany byly také efekty jednotlivych SNP v programu PostGSF90, ktery pro tento ucel
vyuziva ssGWAS. Pro vSechny tii soubory byl pouzit model G1 (tabulka 4.2-E) a pouze ty genotypy,
pro néz byla v mapovém souboru dostupna pozice, tedy 20 790, 21 221 a 22 474 SNP pro ¢eské bilé
uslechtilé, ¢eskou landrase, respektive otcovska plemena. Hlavnim predmétem této analyzy byla
vysvétlena promeénlivost jednotlivymi SNP, ovSem v souladu s metodikou GWAS byla posouzena
také vyznamnost SNP. Pro tento ucel byla pouzita jednotna hodnota zaporného dekadického

logaritmu pro hladinu vyznamnosti @ = 0,05 s Bonferroniho korekci vzhledem k souboru s nejvice

SNP, tedy: —logyo 52~ = 5,65.
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Tabulka 4.2-E: Zaveérecné porovnani tradicnich a genomickych BLUP animal modeli.

Model Pevné efekty Nahodné efekty
Al plemeno + pohlavi + SRO + UZ vrh + zvite (A)
A2 plemeno + pohlavi + rok + stado + UZ SRO + vrh + zvife (A)
Gl jako Al vrh + zvife (H)
G2 jako A2 SRO + vrh + zvite (H)
_UPG Jjako zakladni model ... +UPG

Poznamky: Al a A2 = BLUP-AM (bez UPG); G1 a G2 = ssGBLUP-AM (bez UPG); efekt plemene pouze pro soubor
otcovskych plemen; UPG = pfidani nahodnych UPG; vse tfiznakové modely pro ADG, BF a MD

Zkratky: A = matice rodokmenové piibuznosti; ADG = primérny denni piiristek; BF = vyska hibetniho tuku;

H = kombinovana matice rodokmenové a genomické ptibuznosti; MD = vys§ka svalu; SRO = stddo-rok-obdobi;
UPG = skupina neznamého rodice (geneticka skupina); UZ = ultrazvukovy pfistroj (pouze pro BF a MD)

Obrazek 4.2-C: Priklad parametrického souboru pro RENUMF90.

DATAFILE
opt CLW w.txt

TRAITS

9 10 11  ## 9 = ADG; 10 = BF; 11 = MD
FIELDS PASSED TO OUTPUT

WEIGHT (S)

RESIDUAL_VARIANCE

16009. 7.654 36.72
7.654 0.6996 0.4442
36.72 0.4442 14.73
EBEECT
3 3 3 cross alpha ## FE - pohlavi
EFFECT
8 8 8 cross alpha ## FE - SRO
EFFECT
0 7 7 cross alpha ## FE - UZ pfistroj
EFFECT
5 5 5 cross alpha ## RE - vrh
RANDOM
diagonal
(CO) VARIANCES ## sloZzky rozptylu RE
626.7 0.000 0.000
0.000 0.1156 0.000
0.000 0.000 2.243
EFFECT
1 1 1 cross alpha ## RE - jedinec
RANDOM
animal
FILE ## rodokmenovy soubor
rod ng.txt
FILE_POS ## jedinec, otec/upg, matka/upg a dvé nuly
14500
SNP_FILE
snp CLW.txt
UPG_TYPE
in_pedigrees
(CO) VARIANCES ## sloZzky rozptylu RE
419.2 3.512 19.06
3.512 0.06184 0.2451
19.06 0.2451 1.757
OPTION use_yams ## alternativa solv_method PCG/FSPAK/SOR
OPTION sol se ## kromé solutions uloZi take stf¥edni chyby

OPTION random_upg

OPTION exact upg

OPTION AlphaBeta 0.95 0.05 ## blending
OPTION tunedG 2 ## tuning
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5.  Vysledky a diskuze

5.1. Asociac¢ni analyza polymorfizmu v MC4R

5.1.1. Vyznamnost modelu

V obou kategoriich podle krmné davky (KD) se nachéazely vSechny tfi genotypy podle
p.Asp298Asn v MC4R. V ad libitum kategorii (ADL) byly zjistény alelické frekvence 0,56 pro G
(298Asp) a 0,44 pro A (298Asn), v restringované kategorii (RES) 0,62 pro G a 0,38 pro A. Diky tomu
bylo mozné otestovat vyznamnosti hlavnich efektd (Tabulka 5.1-A). Determinacni koeficient modelu
primérné dosdhl 48 % s minimem u vlastnosti pH masa (16 %) a maximem u jate¢né vytéZnosti
(74 %). Zatimco doprovodné efekty — kiizeni/plemeno, pohlavi, délka vykrmu, jate¢na hmotnost
(CW) — byly vyznamné u vétsiny vlastnosti (p < 0,05), v ptipadé efektt genotypu MC4R, KD
a interakce MC4R <KD bylo mozné nulovou hypotézu zamitnout jen v ptipad¢ nékterych ukazateld
vykrmnosti a kvantitativni stranky jatecné hodnoty. Chybéjici nebo malou pritkaznost vybraného
polymorfizmu ve vztahu k produk¢énim ukazatelim zaznamenali také Park et al. (2002), Stachowiak
etal. (2006), Lyadskiy et al. (2011), Mufioz et al. (2011) nebo Wang et al. (2019). Neprukazné rozdily

jsou obvykle pfipisovany genetické riznorodosti studovanych populaci.

Efekt MC4R se v signifikantni mife (p < 0,01) projevil pouze u vlastnosti konverze krmiva
(FCR) a u zbylych produkénich ukazateld se pohyboval okolo hranice 0,10. Efekt KD byl vysoce
vyznamny pro prumérny denni ptiristek (ADG) a CW (p <0,001). Zvifata ADL pfevySovala RES
také v tu€nosti, coZ se projevilo na podilu libové svaloviny (LMP), vySce hibetniho tuku (BF), nebo
podilu tukového kryti na hlavnich masitych ¢astech (LCg). Z pozorovanych efekti MC4R a KD pak
vyplynuly vyznamné rozdily v ramci jejich interakce v piipadé FCR (p < 0,01) a jate¢né vytéznosti
(JV; p<0,001). U vlastnosti ADG a CW se rozdily blizily hladin€ vyznamnosti 0,05. Ov§em velikost
efektu interakce MC4R*xKD se u téchto vlastnosti da povazovat za malou, nebot’ parcialni ¢tvercova

éta dosahla maximalné 0,023 (Lakens 2013).
5.1.2. Vyznamnost genotypu

Nase studie byla zfejmé prvni, kterd analyzovala efekt MC4R p.Asp298Asn ve dvou krmnych
kategoriich. Piedeslé autorské kolektivy se zabyvaly piedev§im zvifaty krmenymi ad libitum
(Meidtner et al. 2006; Stachowiak et al. 2006; Van Den Maagdenberg et al. 2007; Salajpal et al. 2009;
Piorkowska et al. 2010; Muiioz et al. 2011; Fontanesi et al. 2013; Van Den Broeke et al. 2015),
ptipadné¢ KD nespecifikovaly nebo nezahrnuly do analyzy (Kim et al. 2000a; Kwon et al. 2015;
Getmantseva et al. 2017). Ob¢ trovné KD se objevily ve studii Dvotakové et al. (2011), ovSem pouze
jako sdruzeny efekt s kombinaci kfizeni. Houston et al. (2004) a Jokubka et al. (2006) pak studovali

efekt p.Asp298Asn u prasat krmenych restringované. MnoZzstvi krmiva pfitom vyrazné ovlivituje
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klicové produkéni ukazatele (Lebret 2008), S nimiz je zaroven asociovan gen MC4R. Proto véfime,
7e by oba efekty mély byt zohlednény spoleéné, jako tomu bylo v piipadé vyzkumu lidského MC4R,
ktery provedli Khodarahmi et al. (2020).

Tabulka 5.1-A: Souhrn vyznamnosti prediktorii v linedrnim modelu a sila efektu hlavniho
sledovaného prediktoru (interakce genotypu MC4R a krmné davky).

Vlastnost MC4R KD MC4RxKD Plem. Pohlavi Vykrm CwW R? n?
ADG [g] 0,101 Fkk 0,065 falalal falaa Fokk 0,688 0,023
FCR [g] fala ns *x Fkk Fkk falaied 0,448 0,023
CW [kg] 0,073 ok 0,069 ok ns Fkk 0,316 0,010
JV [%] 0,118 ns ke ok ke 0,056 Hkk 0,739 0,008
LMP [%] 0,098 * ns ok ok ok Hkk 0,347 0,000
BF [mm] ns 0,101 ns Fkk Fkk Fkk Fkk 0,673 0,005
LCr [%] ns ns ns Fokk Fkk falaied * 0,479 0,009
LCr [%] ns 0,056 ns ok ok Fkk Fkk 0,499 0,000
LCwm [%] ns ns ns ok ok Hkk * 0,481 0,005
panenka [g] ns ns ns Fxk Fkk ns * 0,450 0,006
pPHwmLT ns ns ns * ns il 0,178 0,000
pHwms ns ns ns 0,059 ns Frk 0,156 0,000
tmut [°C] ns *x ns Fokk ns falaied 0,496 0,004
tms [°C] ns ns ns Fkk * Fxk 0,542 0,001
DL [%] ns ns ns Fx ns ns 0,633 0,005

Zahlavi: KD = krmna davka; MC4R = genotyp podle p.Asp298 Asn; MC4RxKD = interakce; plem. = kombinace
kiizeni ¢i plemeno; R? = determinac¢ni koeficient GLM; vykrm = délka vykrmu; CW = jate¢na hmotnost;

n? = parcialni &tvercova éta pro MC4RxKD;

Vlastnosti: ADG = prumérny denni ptirtstek; BF = vy$ka hibetniho tuku; CW = jate¢nd hmotnost; DL = ztrata
odkapem 24 h post mortem; FCR = konverze krmiva; JV = jate¢na vytéznost; LCr = podil depozitniho tuku v masitych
castech; LCw = podil masa v masitych ¢astech; LCr = podil masitych ¢asti v CW; LMP = podil libového masa; MLT =
m. longissimus thoracis; MS = m. semimembranosus; pH = vodikovy exponent 45 min; post mortem; t = teplota 45 min

post mortem
Vyznamnosti (p-hodnoty): * = p < 0.05; ** = p < 0.01; *** = p <0.001; ns = p > 0.05

Podrobngjsi analyza interakce MC4RxKD (tabulka 5.1-C) naznadila, ze p.Asp298Asn by se
mohl projevovat jinym smérem nebo jinou intenzitou pravé v ndvaznosti na podminky krmeni.
V ramci kategorie ADL byl pozorovan vyznamny rozdil (p < 0,05) v CW, kdy zvitata genotypu GG
byla leh¢i nez AA, coz korespondovalo s celkovym trendem v ADG (GG < GA < AA). Tato zjisténi
odpovidaji zavérum, které publikovali piedesli autofi (kapitola 2.5.2.). Zaroven byla alela G
asociovana s niz$i JV a vy$§im LMP, byt  u téchto vlastnosti nebylo proloZeni sefazenych priméra
genotypu linedrni.

Také v kategorii RES byl genotyp GG asociovan s vyssi zmasilosti (podle LMP a BF). Avsak

[ RA4

patrny kontrast oproti kategorii ADL nastal v piipadé genotypu AA, jehoz nositelé vykazali nejnizsi
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ADG v kombinaci s nejvyssim FCR, tedy i nejniz§i CW. Ve vsech tiech pfipadech se jednalo
0 prukazny rozdil (p < 0,05, nebo dokonce p <0,001) ve srovnani s heterozygoty GA.

Je vhodné podotknou, ze uvedené p-hodnoty neprosly korekci, jelikoz nasi snahou bylo
predevsim zasadit rozdily do patficného kontextu intervalti spolehlivosti ¢i velikosti efektt, jak
doporucuji Perneger (1998) nebo Blume et al. (2019). Ztejmym omezenim této studie jsou pocty
zvifat, zejména v kategorii RES, které se promitly do pomérn¢ velkych stiednich chyb (tabulka 5.1-
C a obrazek 5.1-A). Mira rozdili mezi genotypy pro vlastnost CW je dale piiblizena v tabulce 5.1-B,
ktera ukazuje standardizovanou a penézitou velikost efektu. Podle Cohenova d Ize ze vSech parovych
porovnani vyvodit slaby ucinek interakce MC4RXKD (Lakens 2013) s vyjimkou rozdilu mezi
genotypy GA a AA v kategorii RES (d = 0,62). OvSem jako vice ilustrativni se jevi rozdily v
oc¢ekavané cené JUT podle systému SEUROP (TIS SZIF 2024). V kategorii ADL by mély rozdily
mezi porazkovymi hmotnostmi podle genotypu hodnotu 47 az 61 K¢ za jateény kus
(1,1-2,5 % primérné ceny) a v kategorii RES 116 az 236 K¢ (2,7-5,5 %).

Tabulka 5.1-B: Vliv p.Asp298Asn na jatecnou hmotnost vyjadieny Cohenovym d (nad diagondlou)
a cenovym rozdilem (pod diagonalou) mezi genotypy a krmnymi kategoriemi.

ADL GG GA AA RES GG GA AA
GG 0,16 0,29 GG 0,31 0,32
GA 61 K¢ 0,13 GA 120 K¢ 0,62
AA 109 K¢ 47K AA 116 K¢ 236 K¢

Pozorované rozdily mohou byt vysvétleny ndhodnou chybou, ale také odliSnym zapojenim
alel v zavislosti na podminkach pro rist jedince. Béhem vétSiny vykrmové faze prevazuji v téle
prasete bilkoviny nad tuky a krmné restrikce dominanci bilkovin prodluzuje, ptficemz zachovna
krmna davka tvoti vétsi podil z celkové krmné davky (Whittemore & Kyriazakis 2007). Proto alela G
souvisejici se zmasilosti mozna hraje sté€zejni roli a alela A souvisejici s vyssi tucnosti kviili vysSimu
ptijmu krmiva dopliiuje riist az po splnéni narokii na zachovu, pfipadné v zaveérecné ¢asti vykrmu (po
dosazeni inflexniho bodu rustové kiivky). Do této interpretace zapadaji vysledky Salajpala et al.
(2009), ktefi pozorovali signifikantni efekt p.Asp298Asn az ve vyssich porazkovych hmotnostech.
V podminkach krmné restrikce by tedy zvifata genotypu AA byla oproti nositelim alely G
znevyhodnéna méné efektivnim vyuzitim zachovné davky. Zato heterozygotni genotyp GA by monhl
byt béhem krmné restrikce ideédlni proto, ze diky alele G dokéze efektivné vyuzit zdchovnou cast
krmné davky pro rist a alela A poskytuje dodate¢ny ristovy potencial. Naopak pokud jsou zvifata
krmena ad libitum, maximalizace efektivity konverze zachovné krmné davky na rast svaloviny neni

tak podstatnd, a tudiz genotyp AA piedci zbylé dva diky vysi pfijmu krmiva.
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Studie Jokubky et al. (2006), ktera zahrnovala zvirata krmena restringované, vsak ptredchozi
vysvétleni nepodporuje. Tito autofi pozorovali nejvyssi ADG spolu s nejvyssim LMP prave
u genotypu AA a tyto vysledky pfipsali moznosti, Ze béhem krmné restrikce alela A vyuziva ziviny
vice pro tvorbu libové svaloviny na tkor ukladani tuku. OvSem je vhodné dodat, ze Jokubka et al.

(2006) studovali lokalni plemeno, litevské bilé, coZ rovnéz mohlo piispét k odlisnosti vysledki.

Co se tycCe parametrii kvality masa (pH, teplota a odkap), v nasi praci nebyly pozorovany
7zadné statisticky vyznamné rozdily. Obdobn¢ Van Den Broeke et al. (2015) nebo Van Den
Maagdenberg et al. (2007) dospéli k zavéru, ze p.Asp298Asn ma potencialni vyuziti ve Slechténi na
vlastnosti spojené s rustem bez ovlivnéni kvalitativni stranky jate¢né hodnoty. Nicméné Van Den
Maagdenberg et al. (2007), Dvotdkova et al. (2011) a Kwon et al. (2015) zaroven pozorovali
vyznamnou asociaci (p < 0.05) alely A s vy$§im mnozstvim intramuskularniho tuku ¢i vyssi kiehkosti,
coz muze korelovat s celkové vyssi tucnosti. Proto vliv p.Asp298Asn na nckteré ukazatele kvality

masa nelze vyloudit.

Obrazek 5.1-A: 95% intervaly spolehlivosti odhadii genotypii MC4R pro hlavni viastnosti.
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Zkratky: ADG = praimérny denni pfirGstek; ADL = ad libitum krmné davka; BF = vyska hibetniho tuku;
CW = jatecna hmotnost; FCR = konverze krmiva; JV = jatecna vytéznost; LMP = podil libového masa;

LSM = pramér podle metody nejmensich ¢tverct; RES = restringovana krmna dévka
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Tabulka 5.1-C: Rozdily mezi genotypy MC4R v ramci kategorie krmné davky.

Krmna davka ad libitum (ADL) Krmna davka restringovana (RES)
Vlastnost GG (94) GA (195) AA (94) GG (46) GA (56) AA (17)

LSM SE LSM SE LSM SE LSM SE LSM SE LSM SE

893,62 914,56 856,99

ADG [g] 987,32 1072 996,79 944 1003,6 11,78 Xy 17,27 X 17,44 y 29,09

FCR[g] 24154 2801 2416,9 2466 24112 3077 23‘;3(1'2 45,13 23§(0’8 45,57 253(5'2 76,00

CW [kg] 85,53 0.92 86,71 081 87,62 101 77,87 147 80,18 149 75,65 248
X Xy y Xy X y

IV [%] 7?(’52 0,20 79)’(10 017 79;/66 022 | 7889 0338 7950 033 7958 054

LMP [%] 59)'(17 0,30 58)’/52 0,26 5?(';30 033 60,10 050 59,52 050 59,87 083

BF[mm] 2313 042 2324 038 2326 046 21)’(28 0,77 22968 0,78 23(55 123

LCr [%] 6554 021 6575 019 6553 023 | 6592 040 6540 039 6543 059

LCr [%] 1427 024 1430 021 1422 026 | 1350 044 1361 044 13,37 066

LCwm [%] 51,27 031 5145 028 5131 034 | 5242 058 51,79 058 52,06 087

panenka

[a]
pHwLT 6,44 004 644 004 646 005 642 007 643 007 649 012

535,59 1220 553,52 10,73 549,10 1333 | 533,52 2269 517,19 2255 515,71 3384

pHwms 6,62 0,04 6,58 0,04 6,50 0,05 6,58 0,08 6,52 0,08 6,50 0,13

twr[°C] 36,10 o020 36,12 018 3615 023 | 3538 036 3511 037 3459 059

tus[°C] 36,58 026 36,77 024 3661 030 3652 047 3649 048 3622 077

DL [%] 5,82 0,35 5,70 0,31 5,86 0,39 6,68 0,64 6,07 0,65 5,47 0,97

Zahlavi: GG/GA/AA = genotypy podle p.Asp298Asn v MC4R (pocet zvitat v zavorce); LSM = primér podle metody
nejmensich ¢tvercii; SE = stiedni chyba priméru; vlastnosti dle piedchozi tabulky
Vyznamnosti: x/y/xy (X/Y/XY) = priméry bez spolecného indexu v ramci daného tadku a kategorie KD se lisi na
hladiné vyznamnosti p < 0.05 (respektive p < 0.001)
Poznamka: LSM vychazeji z testovani efektu interakce MC4R <KD, ovsem kvtli lep$i piehlednosti nejsou uvadény
statistické rozdily napfi¢ kategoriemi KD (napt. ADL_GG vs. RES_AA).
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5.2. Genetické hodnoceni vySky tuku a svalu

5.2.1. NavrZeny BLUP-AM

Jako vyznamné prediktory pro primérny denni pfirtistek (ADG), hmotnost na konci testu
(BW), vysku hibetniho tuku (BF) a vySku svalu (MD) byly vybrany: pohlavi, rok narozeni,
ultrazvukovy pfistroj, v€k na konci testu (dale jen vék), stado-rok-obdobi (SRO) a vrh. Tyto nebo
podobné faktory se v dostupné literatuie objevuji opakované (tabulka 2.4-B). Naopak pocet
narozenych selat ani pofadi vrhu nemély na zkoumané vlastnosti prikazny vliv, ackoliv néktefi autoii
(Hermesch et al. 2000; Salces et al. 2006; Khanal et al. 2019) je do svych modelt zahrnuli, a to zifejmé
kvuli mozné korelaci mezi porodni hmotnosti a ristem béhem vykrmu (Tang et al. 2008; Schinckel
et al. 2010). Avsak Beaulieu et al. (2010) prikazny vliv velikosti vrhu ani porodni hmotnosti na BF
ani MD nenasli. Takovy vysledek mtze byt ptipsan rustové kompenzaci (Whittemore & Kyriazakis
2007; Zotti et al. 2017) nebo zohlednéni ID vrhu v modelové rovnici. Zaroven je potieba podotknout,

ze Cistokrevna selata prochazeji predvybérem.

Hlavni vysledky této kapitoly jsou zachyceny V tabulkach 5.2-A a 5.2-B. Analyza kolinearity
mezi hmotnosti a vékem odhalila pomérné nizké parcialni korelace (0,34 pro CLW a 0,28 pro CLA),
které indikovaly, ze by hmotnost mohla byt jako doprovodnd vlastnost vhodné&jsi nez ptirtistek.
Nicméné korelace mezi EBV ekvivalentnich modeli (ADG-BW, BF-BF, MD-MD) byly blizké
1,00, s ¢imz souvisela rovnéz i jejich srovnatelna vykonnost. Snowder & Fogarty (2009) za ucelem
vybéru mezi zakladni a slozenou vlastnosti (v nasem ptipadé¢ BW vs. ADG) doporudili zohlednéni
vysi koeficientu dédivosti, ale ty v nasi analyze byly podobné (tabulka 5.2-C). Jako doprovodna
vysvétlovana proménna tak byl preferovan ADG, ktery je soucasti nynéjSiho selekéniho indexu

a umoziuje pouZiti jednodussiho modelu

Prediktor SRO byl uvazovan jako pevny efekt (model Al) 1 jako nahodny efekt (A2).
V populaci ¢eského bilého uslechtilého bylo nahodné SRO spojeno s lepsi prediktivni vykonnosti,
a to hlavn¢ diky sniZeni primérné absolutni disperze (1 — by, ,) z 0,23 (A1) na 0,11 (A2). Oproti
tomu v populaci ¢eské landrase byly vSechny pozorované metriky lepsi v piipadé pevného SRO (A1).
Jak bylo rozebrano v kapitole 2.4.2., efekt SRO je ze své podstaty ndhodny (Schaeffer 2009). Ale
zaroven takovy pfistup mize vést k vychylenym a méné pfesnym predpovédim, pokud existuji velké
systematické rozdily na vy$Sim stupni populac¢ni hierarchie (Frey et al. 1997; Babot et al. 2003; Wolf
J & Wolfova M 2012; Skorput et al. 2018). Model A2 z tohoto ditvodu obsahoval také samostatny
pevny efekt roku narozeni a stada. V pfipadé¢ varianty A1 by jejich zahrnuti bylo teoreticky spravnéjsi,
ale prakticky se ukazalo byt nadbytecné. Naopak ve varianté A2 pii jejich absenci dochazelo

K umélému nadhodnoceni LR metrik, protoze metoda LR prakticky piedpoklada ocisténi
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environmentalnich trendti (Macedo et al. 2020b). Zkresleni LR metrik vyplyva z poruseni normality
rozdeleni EBV, které zachycuje obrazek 5.2-A. Nicméné ani pevné efekty stdda a roku v ptipadé
Ceské landrase patrné nestacily na to, aby prevazily vyhody pouziti SRO jako nahodného efektu. Proto
pro navazujici komplexnéj$i modely u ceské landrase bylo pouzito pevné SRO, zatimco u ¢eského

bilého uslechtilého nahodné SRO.

Obrazek 5.2-A: Histogramy plemennych hodnot validacni kohorty CLW. Vlevo model s nahodnym
efektem SRO bez pevnych efektii stada a roku, vpravo po pridani téchto efekti.
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Dale byly analyzovany dvé€ interakce hlavnich faktord jako alternativa k vnofenym efekttim.
Tento ptistup muze vést ke zptesnéni vysledki, nebot” 1épe vystihuje hierarchické uspotfddani chovu
(Simsek & Firat 2011). Interakce vthxSRO (modely ozna¢ené VS) byla piidana kvuli skutecnosti,
Ze ve zkoumanych populacich 80 % sourozencti z jednoho vrhu zustava pohromadé a spolu s dalsimi
vrhy tvofi nadfazenou skupinu (SRO). Vhodnost modelt (podle D_AIC) se tim u obou plemen
vyznamné zlepSila, avSak vliv na LR metriky a prediktivitu byl zanedbatelny. Interakce otecxstado
(modely oznaCené OS) pak méla za cil zohlednit vysoky podil kanct, kteti se vyskytli pouze
Vv jednom stadu (73 % u CLW a 70 % u CLA). Podle Janga et al. (2022) tato interakce dokaze
podchytit proménlivost zplisobenou nendhodnym pafenim, tedy pravé i nadmérmym vyuzivanim
urcitych otct v nékterych chovech. Nicméné v nasi studii ani interakce otecxstddo nepfispéla ke
zlepSeni vykonnosti zakladniho modelu — naopak zputsobila vyssi vychyleni. Je tedy mozné, ze pevny
efekt SRO (model A1 u CLA), pfipadné pevny efekt stada s nahodnym SRO (A2 u CLW) vystihl
nenahodné asociace otcl se stady dostate¢né, jak naznacili Ugarte et al. (1992) nebo Visscher &
Goddard (1993).

Zarazeni efektu trvalého prostfedi matky a maternalniho genetického efektu (modely

oznacené¢ MAT) vedlo k nejvyraznéjSimu zvySeni vhodnosti modelt podle D _AIC (u CLW
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—139 111, u CLA —64 615). K podobnému vysledku dospéli i Dong et al. (2020). V populaci ¢eského
bilého uslechtilého navic doslo ke snizeni vychyleni a zvySeni populacni ptesnosti pro ADG a BF.
Avsak vliv na prediktivni vykonnost pro MD byl negativni. V ptipadé ceské landrase byl pozorovan
opacny trend: parametry vykonnosti modelu se pro ADG a BF zhorsily, zatimco pro MD se zlepsily.
Tyto zmény oproti zékladnimu modelu se rovnéz promitly do potadi zvifat podle vyse EBV.
Spearmanovy korela¢ni koeficienty mezi EBV ¢inily 0,97, 0,91 a 0,80 u ¢eského bilého uslechtilého
(A2 vs. A2_MAT) a 0,95, 0,88 a 0,72 u ¢eské landrase (Al vs. A1_MAT) pro ADG, BF, respektive
MD.

Nekonzistentni vliv materndlnich efekt na vykonnost modelu koresponduje s otazkou, jaka
je jejich relevance ve vztahu k produkénim ukazatelim po odstavu. Nékteré predchozi studie vnimaji
maternalni efekty jako dilezité (Dube et al. 2014; Szyndler-Nedza et al. 2019; Dong et al. 2020),
avsak v tabulce 2.4-B pievazuji jednodussi modely. Solanes et al. (2004) a Ogawa et al. (2021) v této
souvislosti naznacuji, Ze pouziti faktoru vrhu miize do znacné miry maternalni efekty nahradit. Mimo
to Gianola & Rosa (2015) ¢i Paneru et al. (2022) upozoriuji, Ze ptilisna slozitost modelu muze vést
ke zhorSeni prediktivni vykonnosti, ackoliv se vhodnost modelu zda byt lepsi (problém overfittingu).
Dale se také zvysuje vypocetni ¢as (oproti zdkladnimu modelu bézel REMLF90 zhruba 12krat déle
a BLUPF90 zhruba c&tytikrat déle). Po zvazeni téchto hledisek proto byly doporuceno pouZiti
zakladnich modell (A2 pro CLW a Al pro CLA).

V modelu A2 pro ¢eské bilé uslechtilé bylo dosazeno primérného absolutniho vychyleni
Uy w = 0,11, primérné absolutni disperze m = 0,11, primérné inverzni korelace F = 1,63,
primérmé populaéni presnosti acc g = 0,36 a primérné prediktivity PrA = 0,13. V modelu A1 pro
¢eskou landrase hodnoty Cinily: tpw = 0,19, m = 0,34, F = 2,18, acc;z = 0,31, PrA =
0,08. V tomto shrnuti vynikaji pfedev§im pomérné vysoké vychyleni a disperze u Ceské landrase,
které vyplynuly z nadhodnocenych EBV v parcialnim datovém souboru a promitly se do nizké
prediktivity. Vysvétlenim pro takové vysledky v porovnéani s populaci ¢eského bilého uslechtilého
muze byt rozdil ve velikosti vzorku, coz souvisi s nizsi spolehlivosti rodicovskych primért. Presto
U obou studovanych plemen populacni piesnosti zlistaly na vyhovujici trovni (i s ohledem na nizké
dédivosti). Steyn et al. (2021) dosahli populaéni piesnosti (podle LR metody) 0,36 pro ADG a 0,42
pro BFT, pficemz standardizovana vychyleni a disperze se blizily 0,00. Hollifield et al. (2021b)
odhadli pfesnost pro jate¢nou hmotnost ve vysi 0,37 s disperzi 0,07. Podobné hodnoty Ize pomoci
koeficientu dédivosti dopocitat z vysledk autorti, kteti ve svych analyzach pouzili prediktivitu. Jedna
se napiiklad o studie Lopez et al. (2019): 0,29 pro ADG, 0,32 pro BF a 0,38 pro MA; Tusell et al.
(2016): 0,35 pro ADG a 0,23 pro LMP; a Poulsen et al. (2020): 0,34 pro ADG.
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Tabulka 5.2-A: Parametry vhodnosti a prediktivni vykonnosti modelit pro ceské bilé uslechtilé.

Model

Al

A2

A2
VS

A2
_0S

A2
_MAT

Bl

B2

B2
VS

B2
_0S

B2
_MAT

Vlastnost

ADG
BF
MD
ADG
BF
MD
ADG
BF
MD
ADG
BF
MD
ADG
BF
MD
BW
BF
MD
BW
BF
MD
BW
BF
MD
BW
BF
MD
BW
BF
MD

Zkratky: 1 — b,, , = disperze EBV; acc;z = populacni pfesnost podle metody LR;

Validac¢ni kohorta

n=7932
EBYV,:x (s) EBV,:x(s)
18,91 (11,40) 18,08 (7,38)
0,11 (0,11) 0,12 (0,08)
0,13 (0,64) —0,02 (0,53)
18,81 (13,40) 17,17 (8,48)
0,09 (0,14) 0,13 (0,10)
0,23 (0,66) 0,07 (0,49)
16,18 (12,47) 15,03 (7,73)
0,09 (0,13) 0,12 (0,09)
0,25 (0,65) 0,08 (0,49)
18,82 (13,28) 16,00 (8,78)
0,09 (0,13) 0,13 (0,10
0,19 (0,62) 0,01 (0,48)
8,56 (11,98) 9,13 (7,69)
0,10 (0,12) 0,11 (0,09)
0,30 (0,58) 0,16 (0,41)
1,14 (1,66) 1,38 (1,07)
0,04 (0,11) 0,05 (0,08)
0,16 (0,64) 0,05 (0,52)
1,48 (1,97) 1,54 1,21)
0,06 (0,14) 0,08 (0,10)
0,28 (0,68) 0,13 (0,49)
1,26 (1,79) 1,32 (1,09)
0,06 (0,14) 0,08 (0,10
0,26 (0,66) 0,11 (0,48)
1,55 (1,93) 1,43 (1,26)
0,06 (0,13) 0,08 (0,10)
0,22 (0,62) 0,08 (0,46)
0,80 (1,06) 0,95 (0,73)
0,02 (0,12) 0,04 (0,09)
0,10 (0,60)  —0,05 (0,41)

D ¢ Hpw

—0,04
NA 0,05

—-0,12

—0,08
0,0 0,14
—-0,13
—0,06
0,14
—-0,13
—-0,13
0,16
—-0,14
0,03
0,04
—-0,12
0,08
NA 0,04

—-0,09

0,02
0,0 0,08
-0,11
0,02
0,07
—-0,12
—0,04
0,09
-0,12
0,07
0,10
—-0,12

—1880,8

—84,0

~139111,4

—2054,8

-89,1

—139208,1

1-—

b

w,p

0,38
0,17
0,16
0,16
0,06
0,11
0,11
0,04
0,10
0,11
0,14
0,12
0,06
—0,01
0,12
0,41
0,16
0,15
0,16
0,07
0,09
0,12
0,04
0,08
0,13
0,15
0,10
0,27
0,05
0,05

p1

2,47
1,68
1,43
1,88
1,50
1,50
1,82
1,48
1,48
1,69
1,54
1,48
1,66
1,32
1,59
2,63
1,74
1,47
1,94
1,49
1,51
1,87
1,48
1,49
1,77
1,58
1,50
1,98
1,31
1,53

acc;p

0,29
0,30
0,39
0,37
0,35
0,36
0,37
0,35
0,36
0,40
0,33
0,35
0,43
0,38
0,34
0,28
0,29
0,38
0,35
0,36
0,36
0,36
0,36
0,36
0,38
0,34
0,35
0,28
0,40
0,34

PrA

0,10
0,09
0,10
0,16
0,13
0,10
0,16
0,13
0,10
0,17
0,11
0,10
0,16
0,13
0,09
0,09
0,09
0,10
0,15
0,14
0,10
0,15
0,13
0,11
0,16
0,12
0,10
0,08
0,13
0,10

ADG = prumérny denni ptiriistek [g]; BF = vyska hibetniho tuku [mm]; BW = zivd hmotnost na konci testu [kg];

Dy = diference v Akaikovu informaénim kritériu od zdkladniho modelu (oznaceného jako 0,0); EBV,, ;, = plemenné

hodnoty v kompletnim/parcidlnim souboru; MD = vyska svalu v [mm]; n = pocet zvifat; u,, ,, = standardizované

vychyleni EBV; NA = nedostupné (kvili odlisnym pevnym efektiim); PrA = prediktivita;

p~1 = inverzni korelace EBV; s = smérodatna odchylka; ¥ = primér
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Tabulka 5.2-B: Parametry vhodnosti a prediktivni vykonnosti modelit pro ceskou landrase.

Model

Al

A2

Al
VS

Al
_0S

Al
_MAT

B1

B2

B1
VS

B1
_0S

B1
_MAT

Vlastnost

ADG
BF
MD
ADG
BF
MD
ADG
BF
MD
ADG
BF
MD
ADG
BF
MD
BW
BF
MD
BW
BF
MD
BW
BF
MD
BW
BF
MD
BW
BF
MD

Validac¢ni kohorta
n=4573

EBV,:%(s) EBV,:%(s)

14,36 (10,64)
0,11 (0,13)
0,94 (0,59)

17,94 (11,06)
0,06 (0,14)
0,85 (0,69)

13,29 (10,20)
0,07 (0,12)
0,78 (0,58)

14,05 (10,59)
0,08 (0,12)
0,79 (0,58)
15,04 (7,88)

—0,12 (0,11)
1,73 (0,47)
1,81 (1,64)
0,05 (0,13)
0,75 (0,63)
1,64 (1,67)
0,05 (0,14)
0,71 (0,71)
1,46 (1,57)
0,05 (0,13)
0,67 (0,62)
1,66 (1,63)
0,05 (0,12)
0,73 (0,62)
1,06 (0,93)
0,02 (0,11)
0,47 (0,44)

14,92 (7,35)
0,17 (0,08)
1,25 (0,47)
20,18 (7,39)
0,13 (0,09)
1,21 (0,53)
13,96 (7,04)
0,15 (0,08)
1,26 (0,46)
14,70 (7,40)
0,18 (0,08)
1,25 (0,46)
13,16 (5,47)
—0,12 (0,07)
1,92 (0,51)
2,23 (1,18)
0,09 (0,09)
0,98 (0,48)
2,26 (1,14)
0,10 (0,08)
1,07 (052)
2,13 (1,14)
0,10 (0,08)
1,00 (0,47)
2,05 (1,16)
0,09 (0,08)
0,92 (0,47)
1,41 (0,75)
0,06 (0,07)
0,62 (0,46)

DAIC

0,0

NA

—443,5

+0,3

—64615,0

0,0

NA

—238,3

-3,0

—64637,6

”p,w

0,03
0,28
0,27
0,11
0,27
0,30
0,03
0,36
0,42
0,03
0,43
0,39
—-0,12
0,00
0,19
0,14
0,16
0,18
0,21
0,23
0,28
0,23
0,22
0,26
0,13
0,14
0,15
0,17
0,16
0,17

1-—

b

w,p

0,36
0,22
0,44
0,42
0,53
0,51
0,38
0,22
0,45
0,35
0,21
0,44
0,45
0,36
0,35
0,42
0,21
0,49
0,46
0,56
0,58
0,48
0,24
0,53
0,40
0,19
0,50
0,59
0,36
0,35

p1

2,26
2,03
2,25
2,59
3,46
2,70
2,32
2,05
2,28
2,21
1,99
2,27
2,61
2,30
1,44
2,38
191
2,56
2,73
3,73
3,23
2,64
2,00
2,75
2,33
1,86
2,65
3,01
2,53
1,48

acc;p

0,31
0,31
0,31
0,29
0,24
0,30
0,29
0,31
0,31
0,31
0,30
0,30
0,27
0,28
0,42
0,31
0,33
0,28
0,29
0,23
0,27
0,28
0,33
0,27
0,31
0,33
0,27
0,24
0,25
0,42

Zkratky: 1 — b,, , = disperze EBV; acc;z = populacni pfesnost podle metody LR;

PrA

0,11
0,09
0,05
0,09
0,05
0,05
0,10
0,09
0,05
0,11
0,08
0,05
0,06
0,07
0,07
0,11
0,10
0,05
0,09
0,04
0,03
0,09
0,09
0,04
0,11
0,10
0,05
0,04
0,07
0,07

ADG = primérny denni piirastek [g]; BF = vyska hibetniho tuku [mm]; BW = Ziva hmotnost na konci testu [kg];

Dy = diference v Akaikovu informaénim kritériu od zdkladniho modelu (oznaceného jako 0,0); EBV,, ;, = plemenné

hodnoty v kompletnim/parcidlnim souboru; MD = vyska svalu v [mm]; n = pocet zvifat; u,, ,, = standardizované

vychyleni EBV; NA = nedostupné (kvili odlisnym pevnym efektim); PrA = prediktivita;

p~1 = inverzni korelace EBV; s = smérodatna odchylka; ¥ = primér
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5.2.2. Populaéni genetické parametry

U obou plemen byly odhady pfimého genetického rozptylu, rezidualniho rozptylu, a tedy
i koeficientd dédivosti konzistentni napfi¢ analyzovanymi modely s vyjimkou variant s maternalnimi
efekty (ptiloha 1). Maternalni geneticky rozptyl a kovariance mezi maternalnim a ptimym efektem
totiz pretahly ¢ast proménlivosti od ptimého efektu, aniz by snizily rezidualni rozptyl (tabulka 5.2-
C). Tento vysledek mize vysvétlovat, pro¢ se vykonnost modelu po ptidani maternalnich efektt
ménila riznymi sméry.

Odhadnuté dédivosti v navrzenych zékladnich modelech byly u obou plemen podobné
(tabulka 5.2-C): 0,23, 0,10 a 0,10 v populaci ¢eského bilého uslechtilého a 0,26, 0,10 a 0,09
v populaci ¢eské landrase pro ADG, BF, respektive MD. Odhady pro ADG zapadaji do vysledka
z literarniho piehledu (tabulka 2.4-A), které se pohybovaly v rozmezi 0,10-0,80 s primérem 0,34.
Nicméné nase odhady pro BF a MD byly v tomto porovnani vyrazné€ niz$i, nebot’ ostatni autofi

uvadéji dédivosti 0,27-0,61 s primérem 0,44 pro BF a 0,20-0,55 s priimérem 0,32 pro MD.

Nesoulad téchto vysledki mize byt ¢astecné pfipsdn chybam méfeni, protoze zejména BF
nemuZe byt méfen se stejnou piesnosti jako ADG. Tato skuteCnost je patrna z fenotypového
varianiho koeficientu, ktery byl nejvyssi pravé v ptipadé BF (18,4 % u CLW a 18,6 % u CLA, na
zaklad¢ optimalizovanych dat), nasledné pro MD (11,4 % a 10,2 %) a ADG (11,1 % a 7,8 %). Rozdily
oproti ostatnim studiim mohly vzniknout také mensi uniformitou podminek prostredi. Avsak Csatod
et al. (2002), Luka¢ (2016) ¢i Lopez et al. (2018) rovnéz analyzovali data z polniho testu se
srovnatelnym poctem pozorovani, a presto dosahli vyssich odhadl dédivosti pro BF i MD. Dalsi
mozné vysvétleni je, Ze v Ceskych populacich na tyto vlastnosti pisobil nepfimy selekéni tlak skrze
LMP a zaroven dochazi ke ztraté genetické diverzity, jak ukazali Krupa et al. (2014). Ztratu
proménlivosti potvrdilo i dodatecné pouziti vybraného modelu ve star§im datovém souboru (2004—
2012), kdy byly pro BF a MD odhadnuty koeficienty dédivosti pfiblizné 2,4krat vyssi nez v novych

datech. Nizké koeficienty dédivosti by proto mély byt zohlednény pii konstrukei selekéniho indexu.

Odhady koeficientli genetické korelace dosahly oproti dédivostem velmi vysokych hodnot
(tabulka 5.2-C): 0,61, 0,61 a 0,66 v populaci ¢eského bilého uslechtilého a 0,72, 0,92 a 0,70
v populaci ¢eské landrase pro dvojice vlastnosti ADG-BF, ADG-MD, respektive BF—-MD. V tabulce
2.4-A se korelace mezi ADG (nebo hmotnosti) a BF pohybovala v rozmezi od -0,31 do +0,63 a mezi
ADG a MD od -0,40 do 0,77. Je dobré ptipomenout, ze BF ani MD v nasi analyze nebyly ocistény
0 vliv hmotnosti ¢ili stiedné silné az silné kladné korelace s ADG jsou Vv takovém piipadé
ocekavatelné. OvSem podobné vysoké korelace v populaci o srovnatelné velikosti publikovali pouze

Ros-Freixedes et al. (2013). Navic korelace mezi BF a MD obvykle byva zaporna (primérn¢ -0,23).
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V tomto ohledu se naSe odhady blizily pouze studii Csato et al. (2002). Lze tak konstatovat, ze mezi
lokalnimi subpopulacemi stejného plemene existuje znacna proménlivost pleiotropnich efektu.
V piipadé Ceskych matetskych linii mohou byt vysoké a zarovei kladné genetické korelace vyhodné,

jelikoz zajmem Slechtitelil je zastavit pokles BF a zvysit MD.

V modelech s maternalnimi efekty byly odhady pfimych genetickych korelaci nizsi, a tedy
vice konvenc¢ni. Také odhady maternalni dédivosti (0,01-0,03) zapadaji do pfedchozich vysledka
(Solanes et al. 2004; Dong et al. 2020). Nicmén¢ korelace mezi pfimym a maternalnim efektem pro
ADG byly pochybné vysoké (0,83 u CLW a 0,78 u CLA). Také z toho diivodu byl doporuc¢en model
bez maternalnich efekta.

Tabulka 5.2-C: Slozky rozptylu spolu s koeficienty dédivosti (h*; V zavorce na diagondle primych
genetickych efektit) a genetické korelace mezi viastnostmi (ra; V zavorce mimo diagonalu)
V doporucenych modelech u obou plemen. Pro porovnani pridany modely s maternalnimi efekty

(v zdvorce ve sloupci matka maternalni dédivost = m?; V zavorce ve sloupci AM korelace mezi
primym a maternalnim efektem = ram)

Plemder:o " Piimé genetické efekty Dalsi nahodné efekty
(model) (hécl?i(iA) (thc,'l,:rA) (hZNcI'?rA) SRO vrh EPM matka AM R
ADG ‘28132'2;’ 3,56 1705 397,20 595,50 1551,00
((:'A;;’;’ BE  (061) (8:%) 0,23 025 0,12 0,70
MD  (061)  (0,66) 1,69 260 2,13 14,68
(0,10)
ADG %éllgg’ 1,41 474 39180 56680 0,72 (20776612) (70%537) 1622,00
: AZC_';\AVXT) BE  (0,34) (8:8% 0,10 024 011 001 (8:8;) (_Od?&) 0,71
MD (023  (038) (é:gg) 251 200 0,08 (8:83) (:8:§?1) 14,84
ADG 32(830225’ 3,17 20,86 350,10 1097,00
(C»J&A) BF (0,71) (8:23) 0,19 0,06 0,47
MD  (092)  (0,70) ((1):(3)3) 1,37 12,95
ADG 2(8“31'2;) 1,40 8,41 336,10 0,73 (202,603 (507"7088) 1161,00
: A1C_IK/|AAT) BE  (041) (8:83) 0,09 005 0,01 (8:8;) (:8:(2’% 0,47
MD  (054)  (042) (813% 124 008 (8:32) (:8:5’) 13,10

Zkratky: ADG = primérny denni pfiristek; AM = kovariance mezi pfimym a maternalnim efektem; BF = vyska
hibetniho tuku; CLA = ¢eska landrase; CLW = ¢eské bilé uslechtilé; EPM = rozptyl trvalého prostiedi matky;
MD = vyska svalu; R = rezidualni rozptyl; SRO = rozptyl stada-roku-obdobi
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5.2.3. Porovnani BLUP a ssGBLUP: materska plemena
5.2.3.1. Revize zakladniho modelu

Jak vyplynulo z ptedchozich vysledkd, statistické pojeti faktort jako stado, rok a obdobi hraje
ve validaci vyznamnou roli. Vzhledem ke skuteCnosti, ze validace Vv této Casti prace vychazela
Z jinych souborti (optimalizovanych) nez Vv ptedeslé ¢asti, byly znovu ovéfeny modely s pevnym
andhodnym efektem SRO (Al, respektive A2). Ani u jednoho zplemen kvantilové grafy
nenasveédCovaly tomu, Ze by néktery model mél byt preferovan kvili vétsi normalité plemennych

hodnot (ptiloha 2). Nicmén¢ rozdily se vyskytly ve valida¢nich metrikach.

V populaci ¢eského bilého uslechtilého (tabulka 5.2-F) tentokrat byla u modelu Al (pevné

SRO) zaznamenéna niz$i primérnd absolutni disperze (Al: 1 — b, ,, = 0,08; A2: 1 — b, ,, = 0,20),

ale také niz8i populacni ptesnost (Al: acc z = 0,28; A2: acc g = 0,33). Z vysledki je tedy patrné,
ze cov(EBV,, EBV,) byla vyrazn€ vyssi u modelu A2 (ndhodné SRO), nicméné za cenu relativné
vysoké var(EB Vp), a to zejména v piipadé BF a MD. Jinymi slovy, pouZiti ndhodného SRO vede
k nadhodnoceni rozptylu EBV parcialnich dat ¢i k podhodnoceni rozptylu EBV kompletnich dat.
Z tohoto diivodu v metodé LR hodnoceni disperze pfedchazi populaéni piesnosti (Legarra & Reverter
2018) a v populaci ¢eského bilého uslechtilého se pevné SRO jevi jako jist&jsi volba. V populaci
Ceské landrase (tabulka 5.2-G) byly rozdily mezi modely Al a A2 zanedbatelné, a proto byl rovnéz

preferovan jednodus$si model Al.

Nesoulad s predchazejicimi vysledky s nejvétsi pravdépodobnosti vznikl vyuzitim mensiho
poctu jedinct, zato ve vétsich a 1épe propojenych skupinadch SRO. Zaprvé se tedy zménila struktura
valida¢ni kohorty, kterd ptimo ovliviiuje prediktivni vykonnost, a zadruhé se snizila nachylnost
odhadt pevnych efektl viici extrémnim hodnotam (zejména pro SRO). V takovém piipad¢ mize byt
pevné SRO robustnéjsi, nebot’ i ptes teoretické nedostatky (Schaeffer 2009) dokaze spolehliveé oddélit
casovée stabilni trendy (pakliZe je to potieba). To se tyka nejen trendu v hlavnich faktorech jako stado
a rok, nybrz také tfeba interakce stadoxrok, ktera by v tomto ptipadé rovnéz mohla byt podstatna.
Zatimco model s pevnym SRO absence prediktori vysSSiho tadu nezatézuje takovou chybou,
Vv piipad¢ modelu s ndhodnym SRO uz miize dochézet k podcenéni systematickych rozdild, jak bylo

demonstrovano v kapitole 5.2.1.

Ptidani ndhodnych genetickych skupin (UPG) slouzilo spiSe pro potvrzeni, Ze nezplsobi
nestabilitu predpovédi. Genetické skupiny jsou totiz vyuzivané v soucasné praxi (Krupa et al. 2019a)
a zaroven mohou byt diilezité pro ssGBLUP, kde ovliviuji vychyleni (Misztal et al. 2013; Masuda et
al. 2022). V populaci ¢eského bilého uslechtilého ziistaly valida¢ni metriky zakladnich modeli (A1

vs. Al UPG) téméf beze zmény. Takovy vysledek lze pficist genetické vzdalenosti mezi
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predpovéd'mi efekti UPG a sledovanymi plemennymi hodnotami, nebot’ z nasi definice validacni
kohorty vyplyva, Ze rodi¢e sledovanych jedincti nemohou byt UPG. Zadni ptimi potomci UPG se
nevyskytuji ani v celkovych uzitkovych datech. Z tohoto pohledu jsou pak napadnéjsi rozdily
Vv populaci Ceské landrase, kde pfidani UPG pfineslo znaCené zlepsSeni prediktivni vykonnosti.
Konkrétn¢ doslo ke sniZeni primémého standardizovaného vychyleni (Al: i, = 0,16; Al_UPG:

Hpw = 0,08), snizeni disperze (Al: 1-b,, =048 vs. Al_UPG: 1-b,,, =0,38), sniZeni

inverzni korelace (Al: p~1 = 2,21 vs. Al _UPG: p~1 = 1,93) a zvySeni populacni piesnosti (Al:
accz = 0,30 vs. Al_UPG: acc;z = 0,32) i prediktivity (Al: PrA = 0,09 vs. Al_UPG: Prd =

0,11). V nasi analyze nebylo ziejmé, pro¢ UPG v piipadé ¢eské landrase mély o tolik vétsi dopad nez
u ¢eského bilého uslechtilého. Hodnoty ptedpovédi UPG se mezi plemeny pfili§ nelisily (napf. pro
ADG ¢inila pfedpoveéd primérné 2,35 g s odchylkou 3,46 g u CLW a pramémé 2,24 g s odchylkou
3,14 gu CLA). Rozdily nejsou patrné ani ze zastoupeni potomki UPG v rodokmenu (rodokmen CLW
jich po roce 2013 zahrnoval 70, zatimco rodokmen CLA 44). Nicméné roli mtize hrat skutecnost, ze
do chovii ¢eského bilého uslechtilého jsou importovany inseminacni ddvky pouze z Francie, zatimco
do chovu ¢eské landrase také z Polska. Propagace efekti UPG napfti¢ matici ptibuznosti by proto

vyzadovala hlubsi zkoumani propojenosti nebo vlivli na genetické trendy (Theron et al. 2002).

Pouziti nahodnych UPG lze doporucit u obou plemen s upozornénim, Ze dochazi k umélému
snizeni individudlnich pfesnosti, jak je ukdzano na primérnych hodnotach r (tabulky 5.2-F a 5.2-G).
Pfi¢inu tohoto jevu popsali Bermann et al. (2023) a navrhli feSeni v podobé zohlednéni kontrasti
s nejstarSimi zakladateli. Nicméné tento krok v nekterych piipadech v€etné naseho neni nutny, nebot’
se jedna o systematické snizeni. Potadi zvitat podle individualnich piesnosti v zdkladnim modelu
proto bylo téméf stejné jako pofadi v modelu s UPG (Spearmanovy korelace pies 0,99). V praxi by
tedy stacilo vzit v uvahu posunutou skalu ptesnosti, anebo k plemennym hodnotam z modelu s UPG

piipojit presnosti ze zdkladniho modelu.
5.2.3.2. Genomicky model

Trend napfi¢ genomickymi modely korespondoval s konven¢nimi modely, tedy bylo znovu
mozné podpofit vyuziti modelii s pevnym SRO a ndhodnymi UPG (G1_UPG) u obou matetskych
plemen. Ackoliv Lourenco et al. (2020) upozornuji, Zze vyuziti UPG v ssGBLUP neni stoprocentné
vyteSené z hlediska teorie ani vypocetni aplikace, v nasem ptipadé¢ UPG nezpiisobily neocekavané
chovani modelu. Zména parametrt pro blending a tuning zato nepfinesla zadné zlepSeni (pfiloha 2).
Dale proto bude srovnana prediktivni vykonnost ekvivalentnich modeld Al UPG s G1_UPG
a individualni pfesnosti budou z vyse uvedeného divodu srovnany mezi Al a G1 (tabulky 5.2-F

a5.2-G).
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Pfidani genotypi mélo na prediktivni vykonnost modelu pro ceské bilé uslechtilé
nejednoznaény vliv. Inverzni korelace p=1 (=9 % pii ptechodu z A1_UPG na G1_UPG) a populaéni
ptesnost acc;g (+3 %) sice poukazuji na mirné zlepSeni, nicméné zaroven se zvysila disperze
m (+3 %), coz je u genomickych ptedpovédi casty jev (Legarra & Reverter 2018).
Ocekavanym smérem se zmeénily také individudlni pfesnosti r, které se pro celou valida¢ni kohortu
sice zvysily jen nepatrné (primérné +1 % pro kompletni data a +2 % pro parcialni data pii piechodu
z Al na G1), ovSem v podskupiné genotypovanych zvitat byl efekt zfejmy zejména na parcialnich
datech ¢ili pfi absenci vlastni uzitkovosti (+11 %). V populaci Ceské landarse zahrnuti genomické
matice vyrazn€ snizilo primérnou disperzi 1 — by, ,, (=0,12). SniZila se také inverzni korelace p1
(—0,22), zato pramérnd populacni pfesnost acc;g zustala beze zmény. Rozdil v individudlnich

presnostech r byl znovu patrny pouze na parcialnich datech u genotypovanych zvirat (+6 %).

Ziejmou limitaci nasi studie je nizky celkovy pocet genotypovanych zvifat a rovnéz jejich
malé zastoupeni ve valida¢ni kohorté (tabulka 4.2-D). Li et al. (2019) na zaklad¢ simulovanych dat
doporuéili genotypovani 40-50 % selat z vrhu ¢istokrevnych prasnic ve ¢tyfech generacich, jelikoz
tak dochazi k maximalizaci predik¢ni piesnosti pfi soucasném zachovani hospodaiského zisku.
Hollifield et al. (2021a) na realnych datech z komeréni populace prasat ukazali, ze trénovanim
modelu na tiech rodi¢ovskych generacich s podilem genotypovanych jedinct 16 % vici rodokmenu
(19 702/125 155) a 25 % wvuci fenotypim (19 702/77 945) bylo v nasledné generaci (valida¢ni
kohort¢) docileno populacni ptesnosti témét 0,80. K témto studiim se tedy ¢eské populace prasat

zatim zdaleka neptiblizuji.

Nicméné z dostupné literatury neni zcela ziejmé, zda existuje n€jaky minimalni pocet ¢i podil
genotypovanych jedinci, ktery by vymezoval moznost vyuziti ssGBLUP. Massender et al. (2022)
pomoci LR metody analyzovali vykonnost modelt u dvou plemen koz (833 a 874 genotypti) a dospéli
k podobnym zavérim jako my, totiz ze konstrukce matice H ani pfi takto malém poctu jedincu se
znamymi genotypy neohrozuje stabilitu pfedpoveédi a pozorované rozdily oproti tradicni predpovédi
jsou spise pozitivni (napf. individualni pfesnosti mladych genotypovanych zvirat). Mehrban et al.
(2019) v populaci masného skotu pozorovali narast predikéni piesnosti o 8—14 % pro vlastnosti CW,
BF a MA pii zahrnuti 1 151 genotypi. Mancisidor et al. (2021) podpofili aplikaci ssGBLUP ve

Slechtitelském programu lamy alpaka dokonce na zaklad€ 431 genotypti.

Tabulka 5.2-E dale ukazuje studie, které porovnavaly BLUP a ssGBLUP na produk¢nich
ukazatelich u prasat. Zadna z nich sice neaplikovala p¥imo metodu LR, ale pouzité korelaéni ¢
regresni metriky rovnéz vyjadiuji prediktivni vykonnost. Co se tyCe poctu zvifat s uzitkovosti

a genotypem, nejvice se nasi analyze piiblizuji Lopez et al. (2019) a Melnikova et al. (2021). V obou
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téchto studiich doslo ke snizeni disperze, pfi¢emz ve druhé jmenované zaroven doslo k vyraznému
zvyseni (prumérné o 19 %) korelacniho koeficientu mezi EBV na kompletnich a parcialnich datech.
Nabizi se tedy srovnani s populaci ¢eské landarse, kde se tato korelace primérné zvysila o 6 % po
pfidani genotypi, a to rovnéZ v souvislosti se snizenim disperze. Melnikova et al. (2021) ovSem
vyuzili velmi malou valida¢ni skupinu s vy$$i primérnou spolehlivosti a moznad také s vétsi
propojenosti v matici genomické piibuznosti, coz mize jejich vysledky nadhodnocovat. Z tohoto
pohledu nasi analyze vice odpovida studie Lopeze et al. (2019), kteti pro validaci vybrali v§echna
mlada zvifata, takze rozdily ve vykonnosti modelt byly mnohem vice konzervativni. Hong et al.
(2019) a Zhou et al. (2019) ve svych analyzach vyuzili srovnatelny pocet genotypti, ovS§em v mensich
populacich. Zatimco Hong et al. (2019) aplikovali doptednou validaci na mladych zvitatech a dosahli
tak pouze mirného zlepSeni predikéni ptesnosti (2-5 %), Zhou et al. (2019) zvolili pro validaci
podskupinu genotypovanych zvifat a pozorovali vyrazné€jsi rozdily. Nicméné tyto rozdily zahrnovaly

znacné zmeény v disperzi negativnim smerem.

Salek Ardestani et al. (2021) dosahli pramérného zlepseni v pfesnosti modelu o 15 % (naptic¢
ttemi populacemi a tfemi produkénimi ukazateli) pii téze proporci jedincl s genotypem vuci
jedinctim s fenotypem (v absolutnich ¢islech 5 008, 5 362 a 6 649 genotypti pro LW, LA, respektive
DU). Podobn¢ jako v pfedchozi zminéné studii, Zhou et al. (2019), bylo zlepSeni piesnosti
doprovazeno vyraznou disperzi pii pouziti ssGBLUP (az —1,36 u DU). AvSak tento problém byl
odstranén pfi pouZiti metody BayesCr, ktera pfipisuje geneticky rozptyl menSimu poctu lokusti. Mira
prevahy v predikéni pfesnosti nad BLUP pfitom byla zachovéna. Na druhou stranu se vyznamné
zvysil vypocetni ¢as (z pramérnych 19 minut pro ssGBLUP na témét 16 hodin pro BayesCr).
Obdobné zvySeni predikeni piesnosti pii pouziti ssGBLUP popsali také Jibrila et al. (2022) a Poulsen
etal. (2020), ackoliv pracovali s mnohem hustéji genotypovanymi populacemi. Pti téchto srovnanich
je vhodné upozornit, ze zasadni roli hraje definice valida¢ni kohorty, jeji velikost nebo vybér
vysvétlované proménné (Salek Ardestani et al. 2021), coz bylo potvrzeno i v nasich vysledcich.
V kazdém ptipad¢ dostupné publikace naznacuji, ze ve Slechtitelské praxi prasat je potencialni narast
predikéni (populacni) presnosti diky aplikaci ssGBLUP z velké €asti naplnén uz pii genotypovani
15 % populace. V ptipadé ceského bilého uslechtilého by proto bylo potieba pouzit DNA ¢ip zhruba
na 900 zvifat ro¢n¢ a v ptipad¢ Ceské landrase na 400 zvifat ro¢n¢, coZ by znamenalo az ¢tyfnasobné

navySeni soucasného tempa.

Avsak mira genotypovani se odviji od také toho, jakou strategii budou chovatelé povazovat
za rentabilni. Jestlize bude hlavnim cilem navySeni spolehlivosti u mladych kandidatt pro seleket,
a nikoliv maximalizace populacni piesnosti, znaén¢ho efektu je dosaZzeno uz pii genotypovani

relativné malého poctu provéienych a vhodné zvolenych zvifat pro tvorbu referenc¢ni populace. Bauer
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et al. (2015) toto demonstrovali na datech z prvni laktace holstynského skotu (h? = 0,23), kdyz
porovnali individualni pfesnost u mladych byki na zakladé pouze rodi¢ovského priméru (BLUP)
oproti kombinaci rodi¢ovského priméru s informaci o genotypu (ssGBLUP). S 217 provérenymi
byky v referencni populaci vzrostla primérna individualni ptesnost u mladych bykt jen o 2 % a po
zahrnuti 1791 provérenych byki tento nartst ¢inil uz 18 %. V této souvislosti zdaraznili dilezitost
referencni populace rovnéz Melnikova et al. (2021), kteti se skupinou ¢itajici 1 194 jedincti dosahli
okolo 13% zvySeni individudlni pfesnosti u prasnic a 9% zvySeni u kancii z validaéni kohorty. Témto

vysledkiim v nasi studii odpovida srovnani podskupiny genotypovanych zvifat v parcialnich datech

(r[GEBVp] — r[EBVp] = +11 % pro CLW a +6 % pro CLA), z ¢ehoz lze usuzovat, Zze genotypovaci
schéma u c¢eskych matetrskych plemen mé odpovidajici podobu a pfti zatazeni dalSich jedinct do

referencni populace se da se ocekavat zvySeni pozitivniho efektu.

V ceskych populacich byl pro ADG, BF a MD navic odhadnut pomérné nizky koeficient
dédivosti, coz muze dale zvyraznit piinos ssGBLUP (Guarini et al. 2018; Melnikova et al. 2021).
Ovsem odhady popula¢nich genetickych parametrd se pfi vyuZziti matice genomické piibuznosti
zasadné nezménily (tabulka 5.2-D). Nejvétsi rozdil byl pozorovan u ¢eské landrase pro ADG a MD,
kde byla odhadnuta o 10 % niZsi genetickd proménlivost nezZ s tradiénim modelem (beze zmény
Vv rezidudlni proménlivosti). Tento pokles mize znacit, Ze na zdkladé SNP byla zvySena ptibuznost
nekterych rodin nebo zvifat importovanych ze zahranici, coz zaroveil miize souviset se zminénym
snizenim disperze. Obecné by se odhady slozek rozptylu mély mezi metodami shodovat, ovSem
Vv praxi dochézi k odchylkdm v zavislosti na statistickém modelu, velikosti populace nebo strategii

selekce a genotypovani (Bermann et al. 2022).
5.2.4. Porovnani BLUP a ssGBLUP: otcovska plemena

Vysledkim ze sdruzené analyzy otcovskych plemen je vénovana samostatna podkapitola,
protoze se nepodaftilo najit zplisob vybéru valida¢ni kohorty, ktery dostatecné vyhovoval narokiim na
normalitu rozdéleni EBV. Genetické rozdily mezi plemeny ¢i liniemi, a to i V ramci jednoho chovu,
zustaly prili§ velké navzdory pouziti animal modelu s pevnym efektem plemene nebo SRO (popt.
pevného stada, kdyZz SRO bylo ndhodné). Proto jsou piedlozeny vysledky ze dvou variant validacni

kohorty, které se jevily jako nejvhodné&jsi: 1) vSechna mlada zvifata z nejvétsiho chovu a 2) pouze

jedinci plemene pietrain se stejnymi podminkami jako u matefskych plemen.

Prvni varianta (tabulka 5.2-H) méla vyhodu ve vy$§im poctu zvifat a vyssi normalité EBV pro
ADG a MD. Na druhou stranu rozdéleni EBV pro BF poukazovalo na existenci dvou subpopulaci,
proc¢ez se popula¢ni ptesnost dané vlastnosti stala zkreslenou. Vyrazny vliv u vSech tfi vlastnosti mélo

pfidani UPG, diky nimZ byly zlepSeny zejména tradicni modely (Al a A2). Konkrétné doslo ke
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snizeni priimérné absolutni disperze (Al: 1 — b,,, = 0,25 vs. A1_UPG: 1 — b, ,, = 0,04; priiméry
plati pouze pro ADG a MD) pfi zachovani pomérmé nizkého absolutniho vychyleni (Al: iz, ,, = 0,06

vs. Al_UPG: m,,, = 0,12), a tim byla sniZena inverzni korelace (Al: p~t = 2,24 vs. A1l_UPG:

p~1 =1,64), zvysena populaéni piesnost (Al: accr = 0,35 vs. Al_UPG: acc.y = 0,46)
i prediktivita (Al: PrA = 0,14 vs. Al_UPG: PrA = 0,18). Jinymi slovy, diky UPG vzrostla
cov(EBV,,, EBV,) podobé jako v pifipadé Ceské landrase. Pozorovany dopad zahrnuti UPG do
tradi¢nich modelti dava oproti Ceské landrase vétsi smysl alesponi z toho pohledu, ze vyskyt UPG
vV rodokmenu byl zna¢né€ vyssi (SIR: 157 UPG po roce 2013 vs. CLA: 44). OvSsem populacni piesnost
(0,50) a prediktivita (0,28) pro ADG dosahla diskutabilni vyse.

Naopak v genomickych modelech (G1 a G2) byl vliv UPG spise mirné zaporny, nebot’ se
zvysilo absolutni vychyleni i1 disperze (Gl. @,, = 1-b,, =005 vs. G1_UPG: @, , =

1-by, = 0,12) a zachovano bylo pouze zlepSeni v populacni presnosti diky ADG (G1: acc g =

0,34 vs. G1_UPG: acc g = 0,39). Souhrnné lze porovnani tradi¢nich i genomickych modelt vyjadiit
jako A1 UPG> Gl > Gl _UPG > Al, tedy Ze genomicky model je lepsi nez tradi¢ni pouze bez UPG.
Zda se tedy, ze zpresnéni pribuznosti diky matici H ¢astecné suplovalo zptesnéni diky UPG v ptipadé
pouziti rodokmenové matice A. Tyto vysledky mohou souviset s odliSnym managementem chovu
neZ u matetskych plemen a také s vy$§im pomérem zndmych genotypti vii¢i fenotyptim (SIR: 2,1 %;

CLW: 1,5 %; CLA: 1,2 %).

Avsak z validace pouze pro plemeno pietrain by byly vyvozeny jiné zavéry (tabulka 5.2-1).
Vyhoda tohoto pfistupu spocivala ve vétsi uniformité kohorty, kterd se projevila vétsi normalitou
EBV pro BF a celkové vétsi normalitou spolehlivosti. Nicméné vzhledem k malému poctu jedincl
(324) byla distribuce EBV pro ADG a MD pomérné Spicata a zaroven se zvyraznoval vliv extrémnich
hodnot. V tomto piipadé byl ze vS§ech modelt nejlepsi A2 (ndhodné SRO, bez UPG). Ekvivalentni
genomicky model (G2) dosahl podobného primérného absolutniho vychyleni i disperze (A2: i, =
0,06; 1 —b,,, = 0,08 vs. G2: T,,,, = 0,06; 1 —b,,,, = 0,11), ale v ostatnich LR metrikach byl
horsi (A2: p~1 = 1,83; acc.z = 0,22; PrA = 0,13 vs. G2: p~1 = 2,09; acc,z = 0,18; Pra =
0,11). Pievaha genomického modelu se tedy projevila pouze ve vyssich primérnych individualnich
ptesnostech genotypovanych zvifat z validacni kohorty, a to navysenim o zhruba 6 % v kompletnim
souboru a 0 17 % v parcialnim souboru. Ve viceplemenné valida¢ni kohorté (prvni zptisob validace)

bylo zaznamenéano zvySeni o 11 %, respektive 17 %.

V porovnani s matetskymi plemeny byly u otcovskych plemen pozorovany odlisné zmény
nejen v prediktivni vykonnosti, nybrz také v populacnich genetickych parametrech (tabulka 5.2-D).

Pti aplikaci ssGREML doslo k néartstu odhadu aditivniho genetického rozptylu u vSech tii vlastnosti,
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zvlaste pak pro BF (+42 %) a MD (+32 %), diky ¢emuz se zvysily také koeficienty dédivosti. Angarita
Barajas et al. (2023) tento jev pripisuji skutenosti, Ze matice genomické pribuznosti by méla 1épe
vyjadfit proménlivost uvnitt rodin (mendelisticky vybér). S tim mohou souviset i uvedené rozdily
v LR metrikach v pfipadé viceplemenné valida¢ni kohorty, kde se vyznamné projevilo ptidani

genotypu ¢i UPG.

Ovéteni vykonnosti modelu pro otcovska plemena celkové potvrdilo skute¢nost, Ze 1 metoda
LR ma své limity, které plynou z nevhodného modelu (Macedo et al. 2020b) nebo nevhodn¢ zvolené
valida¢ni kohorty (Salek Ardestani et al. 2021). Slouceni vice populaci do jedné analyzy mize byt
z hlediska prediktivni vykonnosti prospésné (Zhou et al. 2019), ale soucasné klade vétsi naroky na
(2020a) a Jang et al. (2023) také doporudili pouzit strategii metazakladatelti (angl. metafounders)
namisto UPG, obzvlasté v piipad¢€ analyzy vice linii najednou. Nicmén¢ ani takovy krok neodstrani
nedostatek propojenosti, ktery nastava kvili vysokému podilu importovanych insemina¢nich davek,
jeznavic nejsou sdileny mezi chovy. Dalsi problém muize zptisobit nevyvazena struktura dat. Zaroven
zustava otdzkou, zda EBV plemen jako duroc a pietrain, kterd se vyznamné 1i8i prave v piirtstku

nebo zmasilosti, mohou byt zcela slouceny do jednoho rozdéleni, 1 kdyz dochdzi ke ktizeni populaci.
5.2.5. Efekty SNP

Tabulky 5.2-J az 5.2-L a ptiloha 3 zobrazuji vysledky z post hoc analyzy efektt jednotlivych
SNP. Na zakladé¢ korigované p-hodnoty by nebylo mozné Zadny ztéchto efektli povazovat za
statisticky prukazny, nebot’ predpovédi aditivniho uéinku byly velmi nizké. Naptiklad v populaci
¢eského bilého uslechtilého byly nejvyssi ucinky predpovézeny pro marker ALGA0041464, pricemz
hodnoty dosahly pouze 0,122 g pro ADG, 0,001 mm pro BF a 0,007 mm pro MD. Piesto mezi ucinky
SNP existovaly ftadové rozdily, které se promitly do podilu vysvétlené proménlivosti.
Nejvyznamnéjsi jednotlivé markery vysvétlovaly 0,10-0,15 % aditivniho genetického rozptylu dané
vlastnosti. Soucet 50 nejvyznamnéjsich markert pak vysvétloval kolem 3,92 %, 3,67 % a 3,01 %
rozptylu u ¢eského bilého uslechtilého, Ceské landrase, respektive otcovskych plemen. Ve vSech tiech
souborech platilo, ze marker s nejvétsim podilem vysvétlené proménlivosti byl stejny pro vSechny tfi

sledované vlastnosti, ale zaroven se velikosti uc¢inkti markertt neopakovaly napfi¢ soubory. Toto

pozorovani ukazuje, Ze efekty SNP pro kvantitativni vlastnosti jsou populacné specifické.

Nase vysledky jsou srovnatelné se studii Kabanova et al. (2022), ktefi v populaci bilého
uslechtilého zjistili, Ze na vysvétleni 5 % genetické promeénlivosti ve vlastnosti vék pii 100 kg
hmotnosti, BF a MD stacilo 71-108 markert. Tito autofi zaroven porovnali SSGBLUP a WssGBLUP

v ramci individudlnich pfesnosti provérenych zvifat a doséhli zlepSeni z primérnych 0,85 na 0,95.
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Ruan et al. (2021) se v sSGWAS zamétili na okna markerti o délce 0,8 Mb a ta nejvyznamnéjsi z nich
(> 1 %) dohromady vysvétlovala 17-24 % proménlivosti podobnych vlastnosti. Také Noskova et al.
(2023) nebo Park (2024) pti QTL mapovani identifikovali vysoce vyznamné regiony (napiiklad
i v genu MC4R) a poukazali na pleiotropni Géinek téchto lokusi. Na druhou stranu Jang et al. (2023)
ve sdruzené analyze tii komercnich linii pomoci metody LR pozorovali, ze WssGBLUP oproti
klasické ssGBLUP pfinesla takika nulové zlepSeni. Nicméné jako mozné vysvétleni bylo uvedeno,
Ze existuje nepiima iméra mezi uzitecnosti vazeni markert a velikosti genotypované populace. Tato
studie totiz pracovala s velice rozsahlym mnozstvim tdaji o SNP: témét 207 tisici genotypovanymi

jedinci, pro néz byly pomoci imputace navic doplnény genotypy z celogenomového sekvenovani.

Tabulka 5.2-D: Slozky rozptylu spolu s koeficienty dédivosti (h?) a genetické korelace mezi
vlastnostmi (ra) v doporucenych konvencnich a genomickych modelech pro jednotlivi plemena.

Plemeno o Primé genetické efekty Dalsi nahod. efekty Koeficienty
(model) ' 1(ADG) 2(BF) 3 (MD) vrh R h? rA

ADG 44140 362 1950 62020 1597,00 0,22 1-2 0,69

%k‘l’;’ BF 3,62 0,06 0,24 0,12 0,70 0,08 13 0,70
MD 1950 0,24 174 224 1473 011 2.3 0,74

ADG 41920 351 1906 626,70 160900 021 1.2 0,69

%‘1’;’ BF 3,51 0,06 0,25 0,12 0,70 0,08 1-3 0,70
MD 1906 0,25 1,76 224 1473 0,1 2.3 0,74

ADG 40240 299 2183 357,80 112500 0,26 1-2 0,67

‘(ZALlA) BF 2,99 0,05 0,18 0,06 0,48 0,09 1-3 0,93
MD 2183 0,18 1,37 150 1334 0,09 2.3 0,70

ADG 36440 298 1978 36460 114400 024 1.2 0,68

%GLlA) BF 2,98 0,05 0,18 0,06 0,48 0,10 1-3 0,93
MD 1978 0,18 1,25 152 1340 0,09 2.3 0,71

ADG 96620 595 4540 550,60 161900 0,37 1.2 0,53

(i'f) BF 5,95 0,13 0,38 0,16 0,73 0,15 13 0,02
MD 4540 038 253 403 2398 0,10 2.3 0,66

ADG 100600 637 4330 570,60 159700 0,39 1-2 0,47

(SG'E‘) BF 6,37 0,18 0,28 0,15 0,70 0,21 1-3 0,75
MD 4330 0,28 3,34 385 2361 0,12 2.3 0,36

Zkratky: ADG = prumérny denni pfirdstek; BF = vyska hibetniho tuku; CLA = ¢eska landrase;
CLW = ¢eské bilé uslechtilé; MD = vyska svalu; R = rezidualni rozptyl; SIR = otcovska plemena
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Tabulka 5.2-E: Porovnani prediktivni vykonnosti BLUP a ssGBLUP v podobnych studiich.

Zdroj Plem.
Angarita
Barajas et al. F2
2023y ~ DUXPE
Hong et al. S
(2019) LA
a
Jibrila et al.
(2022)
b
Lopez et al.
(2019) bU
Melnikova et
al. (2021) LW
Poulsen et al.
(2020) LA
LA
Salek
Ardestani et
al. (2021)
DU
LW_as
Zhou et al.
(2019)
LW_b

930

21 762

13 166

160 426

75129

24 828

41941

11 255

32 305

50 049

23213

13 280

Fenotyp Genotyp

612
(65,8 %)

886
(4,1 %)
1029
(7,8 %)

50 895
(31,7 %)

33506
(44,6 %)

560
(2,3 %)

1194

(2,8 %)

10 988
(97,7 %)

5362
(16,6 %)

6 649
(13,3 %)

1209
(5,2 %)

1199
(9,0 %)

VI.
BF
MA

ADG

ADG
ADG
BF
MD
ADG
BF
MD
ADG
BF
MD
A100
BF
MD
ADG
ADG
BF
MD
ADG
BF
MD
A100
BF
A100
BF

Disperze
A—H

0,00 — 0,12
-0,02 — 0,18

-0,14 — —0,06

~0,10 — 0,04
0,08 — 0,12
0,04 — 0,04
0,43 — 0,38
0,19 — 0,17
0,12 0,11
0,46 — 0,27
0,17 0,12
0,07 — 0,07

0,00 — —0,27
0,24 — 0,14
0,25 — —0,01
0,02 ——1,36
0,10 — 0,60
0,42 — —0,48
0,17 — 0,00
0,25 — 0,28
0,05 — 0,58

-0,28 — —0,37

Presnost
A—H

0,73 — 0,77
0,67 — 0,72
0,26 — 0,28
0,47 — 0,53
0,24 — 0,38
0,34 — 0,45
0,43 — 0,55
0,41 — 0,47
0,48 — 0,52
0,49 — 0,62
0,29 — 0,30
0,32 — 0,33
0,38 — 0,38
0,39 — 0,60
0,56 — 0,76
0,61 — 0,77
0,34 — 0,48
0,16 — 0,35
0,29 — 0,53
0,17 — 0,23
0,06 — 0,24
0,14 — 0,39
0,04 — 0,13
0,43 — 0,59
0,50 — 0,63
0,38 — 0,32
0,80 — 0,93

Poznamky

acc = r(yobs' ypred)

acc = PrA/h

acc = r(EBV,PYD),
kde PYD = odchylka
Vv uzitkovosti potomk;
prepocet disperze;
nespecifikovana
matefska (a) a
otcovska (b) linie

acc = PrA/h

acc = r(EBV,, EBV,)
pro 110 vysoce
spolehlivych zvifat

acc = PrA/h

acc = r(EBY,,, EBV,)
deregresované EBV,,

acc = PrA /h;
dv¢ linie; ve validaci
pouze genotypovana

zvitata (182 a 291)

Zkratky: A — H = zména parametru z rodokmenové (BLUP) na genomickou (ssGBLUP) ptedpovéd’;

A100 = vek ve 100 kg; acc = zpuisob vypoctu kritéria presnosti; ADG = prumérny denni piirtstek; BF = vyska

hibetniho tuku; DU = duroc; EBV,, a EBV, = plemenna hodnota z kompletnich a parcialnich dat; LA = landrase;

LW = bilé uslechtilé; MA = plocha svalu; MD = vyska svalu; PE = pietrain; PrA = prediktivita;

Yobs & Yprea = fenotyp pozorovany a ptedpovézeny;
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Tabulka 5.2-F: Parametry vykonnosti modelii a rozdéleni EBV ceského bilého uslechtilého.

Cela val. kohorta Genotyp. kohorta

Model ~ Vlastnost — Hpw 1-b,, p1 accyg PrA n=4267 n=>52
Ty rp ry rp

ADG 0,02 -0,02 1,76 0,30 0,14 0,62 0,46 0,72 0,46

Al BF 0,02 0,15 1,74 0,25 0,08 0,58 0,43 0,68 0,43
MD —-0,02 0,06 1,67 0,30 0,09 0,60 0,44 0,70 0,44

ADG 0,01 0,01 1,78 0,30 0,14 0,55 0,35 0,65 0,34

Al_UPG BF 0,00 0,17 1,75 0,25 0,08 0,50 0,29 0,60 0,29
MD —-0,04 0,11 1,73 0,30 0,09 0,52 0,32 0,63 0,32

ADG -0,04 0,04 1,77 0,34 0,17 0,64 0,47 0,74 0,47

A2 BF 0,02 0,31 1,69 0,30 0,09 0,60 0,44 0,70 0,44
MD —-0,01 0,25 1,69 0,33 0,10 0,61 0,45 0,71 0,45

ADG -0,09 0,06 1,80 0,34 0,16 0,57 0,37 0,68 0,37

A2_UPG BF 0,06 0,35 1,73 0,30 0,09 0,52 0,32 0,63 0,32
MD -0,03 0,26 1,71 0,33 0,10 0,54 0,34 0,64 0,33

ADG 0,01 0,01 1,61 0,34 0,15 0,62 0,48 0,75 0,57

Gl BF 0,03 0,17 1,68 0,27 0,08 0,59 0,45 0,72 0,53
MD 0,00 0,11 1,65 0,31 0,09 0,60 0,46 0,74 0,55

ADG —-0,01 0,02 1,61 0,34 0,15 0,55 0,37 0,69 0,47

Gl _UPG BF -0,03 0,18 1,69 0,27 0,08 0,50 0,32 0,65 0,42
MD -0,02 0,16 1,69 0,31 0,08 0,52 0,34 0,67 0,45

ADG -0,06 0,07 1,65 0,37 0,16 0,64 0,49 0,77 0,58

G2 BF 0,00 0,31 1,70 0,29 0,09 0,61 0,47 0,74 0,55
MD -0,03 0,25 1,71 0,32 0,09 0,62 0,47 0,75 0,56

ADG —0,12 0,08 1,65 0,37 0,16 0,57 0,39 0,71 0,50

G2_UPG BF 0,00 0,35 1,77 0,29 0,08 0,53 0,35 0,68 0,46
MD —-0,04 0,27 1,74 0,32 0,09 0,54 0,36 0,69 0,47

Q-Q Plot for EBV1_w Q-Q Plot for EBV2_w Q-Q Plot for EBVI_w

EBVI_w
EBVZ w

Hormal Line  ——— WMu=7.0747, Sigma=11.098 Hormal Line

Poznamky: modie zvyraznén BLUP-AM a zelen¢ zvyraznén ssGBLUP-AM s nejlepSimi hodnotami pro danou metriku
(pramér za vSechny tfi vlastnosti, pfesnost na tfi desetinna mista);

kvantilové grafy (Q-Q ploty) na zakladé modelu A1l_UPG (v pofadi ADG, BF, MD)

Zkratky: 1 — b, , = disperze EBV; acc;z = popula¢ni piesnost podle metody LR; ADG = priimérny denni
prirastek [g]; BF = vyska hibetniho tuku [mm]; MD = vyska svalu [mm]; n = pocet zvitat;

_1:

Up,w = standardizované vychyleni EBV; PrA = prediktivita; p inverzni korelace EBV;

Tw/p = pramér individuélnich pfesnosti pro kompletni/parcidlni soubor
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Tabulka 5.2-G: Parametry vykonnosti modelii a rozdéleni EBV ceské landrase.

Cela val. kohorta Genotyp. kohorta

Model ~ Vlastnost — Hpw 1-b,, p1 accyg PrA n=3151 n=35
Ty 1‘,, ry rp

ADG 0,19 0,42 2,13 0,30 0,14 0,65 0,47 0,75 0,50

Al BF 0,08 0,56 2,41 0,28 0,05 0,59 0,42 0,68 0,45
MD 0,21 0,46 2,09 0,32 0,07 0,64 0,46 0,74 0,49

ADG 0,11 0,28 1,81 0,32 0,17 0,57 0,31 0,68 0,36

Al_UPG BF 0,00 0,53 2,24 0,29 0,05 0,48 0,21 0,60 0,27
MD 0,12 0,32 1,73 0,36 0,09 0,54 0,28 0,66 0,34

ADG 0,16 0,42 2,19 0,28 0,13 0,66 0,47 0,75 0,50

A2 BF 0,05 0,45 1,96 0,33 0,08 0,60 0,43 0,70 0,46
MD 0,20 0,54 2,36 0,29 0,05 0,63 0,45 0,73 0,48

ADG 0,13 0,32 2,05 0,28 0,14 0,57 0,32 0,68 0,37

A2_UPG BF 0,02 0,43 1,86 0,35 0,08 0,50 0,24 0,62 0,30
MD 0,15 0,47 2,13 0,31 0,06 0,54 0,28 0,65 0,34

ADG 0,12 0,26 1,84 0,30 0,17 0,64 0,47 0,76 0,56

Gl BF 0,04 0,41 1,95 0,29 -0,01 0,59 0,43 0,71 0,52
MD 0,14 0,28 1,77 0,32 0,00 0,63 0,46 0,75 0,55

ADG 0,02 0,17 1,69 0,31 0,17 0,56 0,32 0,69 0,44

Gl _UPG BF —-0,04 0,39 1,86 0,30 0,07 0,49 0,24 0,63 0,38
MD 0,03 0,22 1,59 0,35 0,09 0,53 0,30 0,67 0,43

ADG 0,12 0,32 1,92 0,29 0,14 0,65 0,48 0,77 0,57

G2 BF 0,03 0,37 1,77 0,34 0,09 0,60 0,44 0,72 0,53
MD 0,15 0,40 1,95 0,31 0,06 0,62 0,46 0,75 0,55

ADG 0,04 0,21 1,84 0,28 0,15 0,56 0,33 0,70 0,45

G2_UPG BF 0,00 0,34 1,68 0,35 0,09 0,50 0,26 0,65 0,40
MD 0,08 0,34 1,80 0,32 0,07 0,53 0,30 0,67 0,43

Q-Q Plot for EBVA_w Q-Q Plot for EBVZ_w Q-Q Plot for EBV3_w

EBVIw

[ 2 4 - 2 0 1 a 4 2 [ 2 i
Nommal Guantiles

Normal Quantiles Nommal Quantiles

Nomal Line

MU=17.459, Sigma=0.8705 HNormal Line MU=0.1381, Sigma=0.0985 Normal Line MU=0.5589, Sigma=0.5354

Poznamky: modfe zvyraznén BLUP-AM a zelené zvyraznén SSGBLUP-AM s nejlepsimi hodnotami pro danou metriku
(pramér za vSechny tfi vlastnosti, pfesnost na tfi desetinna mista);

kvantilové grafy (Q-Q ploty) na zakladé modelu Al_UPG (v pofadi ADG, BF, MD)

Zkratky: 1 — b,, , = disperze EBV; acc;z = popula¢ni piesnost podle metody LR; ADG = priimérny denni
prirastek [g]; BF = vyska hibetniho tuku [mm]; MD = vyska svalu [mm]; n = pocet zvitat;

_1:

Up,w = standardizované vychyleni EBV; PrA = prediktivita; p inverzni korelace EBV;

Tw/p = pramér individudlnich pfesnosti pro kompletni/parcialni soubor
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Tabulka 5.2-H: Parametry vykonnosti modelii a rozdéleni EBV otcovskych plemen.

Cela val. kohorta Genotyp. kohorta

Model ~ Vlastnost — Hpw 1-b,, p1 accyg PrA n=1473 n=230
Ty rp ry rp
ADG —0,06 0,28 2,21 0,38 0,18 0,66 0,41 0,68 0,44
Al BF -0,07 —0,42 1,74 0,29 0,23 0,56 0,35 0,58 0,37
MD —-0,07 0,22 2,27 0,31 0,11 0,64 0,40 0,66 0,42
ADG —0,11 0,01 1,61 0,50 0,28 0,56 0,23 0,63 0,43
Al_UPG BF 0,00 —0,37 1,11 0,61 0,45 0,41 NA 0,51 0,32
MD —0,12 0,06 1,67 0,42 0,08 0,51 0,16 0,59 0,40
ADG —0,06 0,24 2,14 0,38 0,18 0,67 0,42 0,70 0,45
A2 BF —0,03 -0,39 1,65 0,30 0,25 0,59 0,37 0,61 0,39
MD —0,07 0,08 2,06 0,28 0,11 0,63 0,39 0,65 0,42
ADG —0,11 0,01 1,57 0,52 0,29 0,57 0,25 0,64 0,45
A2_UPG BF 0,04 -0,30 1,13 0,58 0,45 0,46 0,08 0,55 0,36
MD -0,13 0,19 1,86 0,35 0,07 0,50 0,15 0,58 0,39
ADG -0,05 -0,05 1,77 0,43 0,25 0,66 0,43 0,73 0,58
Gl BF -0,02 —-0,58 1,14 0,57 0,49 0,58 0,39 0,67 0,54
MD -0,05 0,05 2,12 0,26 0,09 0,57 0,38 0,66 0,53
ADG -0,10 -0,02 1,57 0,52 0,29 0,56 0,23 0,63 0,44
Gl _UPG BF 0,03 -0,28 1,10 0,61 0,48 0,46 0,08 0,55 0,36
MD -0,14 0,22 2,37 0,26 0,07 0,44 NA 0,53 0,34
ADG -0,04 —0,05 1,73 0,43 0,25 0,67 0,44 0,74 0,59
G2 BF 0,03 —0,49 1,15 0,55 0,48 0,60 0,40 0,68 0,55
MD -0,07 0,12 2,13 0,27 0,08 0,59 0,39 0,67 0,54
ADG —0,11 0,00 1,57 0,52 0,29 0,58 0,26 0,65 0,45
G2_UPG BF 0,08 —0,24 1,12 0,59 0,47 0,48 0,14 0,57 0,39
MD -0,17 0,26 2,26 0,29 0,08 0,47 0,08 0,55 0,36
° v ) //m,: ‘ 2
| 7 |

E E] -2 R 0 1 2 El a 4 El 2 A 0 1 2 3 1 - 3 2 - [ 1 2 El a
Normal Quantiles Normal Quantiles Hormal Quantiles

Hormal Line

Mu=-0.031, Sigma=0.2185 Hormal Line

Wu=17.714, $igma=24.778 Nommal Line

Wu=0.2738, Sigma=0.9766

Poznamky: modfe zvyraznén BLUP-AM a zelené zvyraznén ssGBLUP-AM s nejlepsimi hodnotami pro danou metriku
(pramér za vSechny tfi vlastnosti, pfesnost na tfi desetinna mista);

kvantilové grafy (Q-Q ploty) na zakladé modelu A1l_UPG (v pofadi ADG, BF, MD)

Zkratky: 1 — b, , = disperze EBV; acc;z = popula¢ni piesnost podle metody LR; ADG = priimérny denni
ptirtstek [g]; BF = vyska hibetniho tuku [mm]; MD = vyska svalu [mm]; n = pocet zvifat;

_1:

Up,w = standardizované vychyleni EBV; PrA = prediktivita; p inverzni korelace EBV;

Tw/p = pramér individuélnich pfesnosti pro kompletni/parcidlni soubor
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Tabulka 5.2-1: Parametry vykonnosti modelii a rozdéleni EBV pietraina.

Cela val. kohorta Genotyp. kohorta

Model ~ Vlastnost — Hpw 1-b,, p1 accyg PrA n=324 n=14
Ty 1‘,, ry rp

ADG —0,10 —0,28 1,99 0,23 0,17 0,63 0,41 0,65 0,40

Al BF —0,14 -0,14 1,60 0,17 0,14 0,51 0,32 0,53 0,30
MD —0,07 -0,16 1,93 0,22 0,06 0,60 0,39 0,62 0,38

ADG 0,03 0,19 2,72 0,19 0,10 0,56 0,30 0,64 0,45

Al_UPG BF -0,09 0,02 1,78 0,16 0,12 0,40 0,08 0,53 0,35
MD 0,05 0,22 2,72 0,18 0,01 0,52 0,26 0,61 0,43

ADG 0,04 —0,11 2,04 0,23 0,16 0,65 0,44 0,68 0,42

A2 BF —0,04 —0,04 1,57 0,19 0,16 0,56 0,36 0,58 0,34
MD 0,10 0,09 1,89 0,23 0,06 0,60 0,40 0,63 0,38

ADG 0,08 0,16 2,52 0,20 0,11 0,59 0,34 0,67 0,48

A2_UPG BF —-0,04 —=0,02 1,64 0,19 0,15 0,47 0,21 0,58 0,40
MD 0,13 0,17 2,21 0,20 0,04 0,52 0,27 0,62 0,43

ADG -0,06 0,04 3,05 0,16 0,09 0,64 0,45 0,71 0,56

Gl BF -0,11 0,00 1,85 0,14 0,12 0,55 0,39 0,65 0,52
MD 0,02 0,22 2,63 0,16 0,02 0,55 0,38 0,64 0,51

ADG 0,01 0,21 2,84 0,19 0,09 0,56 0,30 0,65 0,45

Gl _UPG BF —-0,11 0,00 1,67 0,16 0,14 0,45 0,17 0,57 0,38
MD 0,13 0,39 2,97 0,16 0,00 0,44 0,16 0,56 0,38

ADG -0,01 -0,13 2,50 0,18 0,13 0,66 0,47 0,74 0,58

G2 BF -0,09 —0,06 1,64 0,17 0,16 0,58 0,41 0,67 0,54
MD 0,07 0,13 2,12 0,19 0,05 0,58 0,41 0,67 0,53

ADG 0,08 0,17 2,62 0,20 0,11 0,60 0,35 0,68 0,48

G2_UPG BF —0,08 —0,02 1,57 0,19 0,17 0,50 0,24 0,60 0,42
MD 0,18 0,29 2,30 0,20 0,03 0,48 0,22 0,59 0,41

Q-Q Plot for EBV1_w Q-Q Plot for EBVZ_w Q-Q Plot for EBV3_w

EBVI w
EBVI_w

E] 2 E [ 1 2 3 El 2 Rl 0 1 2 3 E] 2 El 1 1
WNormal Quantiles Normal Quantiles Hommal Quantilas
Wu=1,0055, Sigma=14.288 Rormal Line

Hormal Ling 11=0.036, Sigma=0.0857 Hoimal Ling

Mu=-0.043, Sigma=0.6538

Poznamky: modfe zvyraznén BLUP-AM a zelené zvyraznén ssGBLUP-AM s nejlepsimi hodnotami pro danou metriku
(pramér za vSechny tfi vlastnosti, pfesnost na tfi desetinna mista);

kvantilové grafy (Q-Q ploty) na zakladé modelu Al_UPG (v pofadi ADG, BF, MD)

Zkratky: 1 — b,, , = disperze EBV; acc;z = popula¢ni piesnost podle metody LR; ADG = priimérny denni
prirastek [g]; BF = vyska hibetniho tuku [mm]; MD = vyska svalu [mm]; n = pocet zvitat;

_1:

Up,w = standardizované vychyleni EBV; PrA = prediktivita; p inverzni korelace EBV;

Tw/p = pramér individuélnich pfesnosti pro kompletni/parcidlni soubor
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Tabulka 5.2-J: Pét markerii S nejvétsim podilem vysveétlené proménlivosti pro primérny denni
pririistek (ADG), vysku tuku (BF) a vysku svalu (MD) vV populaci ceského bilého uslechtilého.

Vlastnost

ADG
ADG
ADG
ADG
ADG
BF
BF
BF
BF
BF
MD
MD
MD
MD
MD

Poradi

1
2
3
4
5
1
2
3
4
5
1
2
3
4
5

Nazev SNP

ALGA0041464
ALGAQ0041501
MARC0092956
DRGA0016654
H3GA0000476
ALGA0041464
ALGAQ047701
MARC0015472
ASGA0068611
ALGAO0079177
ALGA0041464
ALGA0041501
DRGAO0007276
DRGAO0007294
SIR10001291

Chromozom

7
7
2

17

15
14

14

Pozice

52279313
52574518
27214992
25366971
7211765
52279313
40219544
37832622
13218467
86517116
52279313
52574518
19232432
20439045
24132815

—logiop
4,02
3,39
2,83
3,07
3,28
3,05
3,14
2,85
2,78
2,39
3,65
2,87
2,67
2,58
3,03

Vysvétleny
rozptyl [%0]
0,15
0,12
0,10
0,10
0,09
0,14
0,12
0,11
0,10
0,10
0,15
0,12
0,11
0,11
0,09

Tabulka 5.2-K: Pét markerii s nejvétsim podilem vysvetlené proménlivosti pro priimérny denni
prirustek (ADG), vySku tuku (BF) a vysku svalu (MD) v populaci ceské landrase.

Vlastnost

ADG
ADG
ADG
ADG
ADG
BF
BF
BF
BF
BF
MD
MD
MD
MD
MD

Poradi

o A W N P O BB WO DN PP O BB WODN P

Nazev SNP

MARC0011216
DRGAO0011974
MARC0012283
MARC0011192
DRGA0012131
MARCO0011216
MARC0012227
MARC0011801
MARC0012294
MARC0012272
MARCO0011216
MARC0012283
MARC0012294
MARC0011192
DRGAO0012131

Chromozom

7
13
6
15
13
7
12
9
18
1
7
6
18
15
13

80

Pozice

108972110
11399800
44004031
91900610
18324629

108972110

4276148
153484548
280810
44136139

108972110

44004031
280810
91900610
18324629

—log,op
4,10
4,28
3,89
3,52
3,13
4,43
4,39
4,19
3,43
3,90
4,32
4,12
3,03
3,40
2,90

Vysvétleny
rozptyl [%6]
0,12
0,10
0,10
0,10
0,09
0,13
0,11
0,11
0,10
0,10
0,13
0,10
0,10
0,09
0,09



Tabulka 5.2-L: Pét markerii s nejvétsim podilem vysveétlené proménlivosti pro priimérny denni
priristek (ADG), vysku tuku (BF) a vysku svalu (MD) v souboru otcovskych plemen.

Vlastnost

ADG
ADG
ADG
ADG
ADG
BF
BF
BF
BF
BF
MD
MD
MD
MD
MD

Poradi

[EEN

aa A W DN P O B WODN P OO B 00N

Nazev SNP

ASGA0050421
MARC0009254
H3GA0007165
ALGA0077805
ALGA0008113
H3GA0013062
ASGA0050421
DIAS0004390
DRGAO0016667
H3GA0012910
ASGA0050421
ALGA0008933
ALGA0008113
DRGAO0003055
ASGA0038189

Chromozom

11
6
2

14
1
4

11

13

17

o N -

81

Pozice

24892871
16449770
93318735
60273398
249012536
81984659
24892871
87988310
28147853
76954048
24892871
275078557
249012536
85073563
22805463

—logiop
5,32
3,08
4,08
3,65
4,43
3,14
2,98
2,90
2,67
2,25
4,56
4,42
4,35
3,01
3,05

Vysvétleny
rozptyl [%0]
0,13
0,09
0,09
0,08
0,08
0,10
0,09
0,09
0,08
0,07
0,12
0,09
0,08
0,08
0,08



6. Zavér

Tato dizerta¢ni prace si kladla za cil posoudit ptinos molekularnich markerd pro genetické
hodnoceni prasat v ¢eském Slechtitelském programu. Hlavni ¢ast prace proto propojovala pozadavek
na navrh nového statistického modelu s daty z DNA ¢&ipd, aby mohl byt srovnan konven¢ni BLUP

animal model a jednokrokovy genomicky model.

Pro praktické vyuziti byl doporucen tfiznakovy model pro soucasné hodnoceni primérného
denniho pfirtstku, vysky hibetniho tuku a vysky svalu, vnémz figuruji pevné efekty plemene
(v ptipadé otcovskych linii), pohlavi, SRO a ultrazvukového pfistroje a nahodné efekty vrhu a zvitete.
Vybér modelu byl zalozen na parametrech dopfedné validace, které vyjadiuji prediktivni vykonnost
statistickych modelti. Smysluplnost téchto parametri zavisi na rozd€leni plemennych hodnot, takze
se odviji od vybéru skupiny zvifat pro validaci nebo od definice efektti v modelu. Jmenovité¢ muze
vysledky vyrazné ovlivnit efekt spoleéného prostiedi zvitat (napi. SRO). Tento efekt je obvykle
interakci hlavnich faktort, kterd zohlediiuje nejen znamé, nybrz i skryté systematické trendy napfic¢
chovy a ¢asem. V praxi mnohdy efekt spole¢ného prostiedi funguje Iépe jako pevny, nebot’ nahodny
efekt spole¢ného prostredi ptisobi zkresleni vysledkil, pokud nejsou ocistény systematické rozdily na
vys8ich stupnich hierarchie. V této souvislosti obecné plati, Ze modely pouzivané ve Slechténi zvifat
mohou dosahnout vyssi piesnosti pii dodrzeni podstaty vicetroviiového modelovani. Ovsem piilis
slozity model uZ zlepSeni nepfinasi. V nasi analyze se takto ukazalo byt nadbyte¢né vnoteni efektu
vrhu do SRO a vnofeni otce do stada. Striktni dodrZzovani hierarchie v animal modelech ziejmé neni
nutné, protoze na rozdil od jinych smiSenych modelt pracuji s matici pfibuznosti, ktera propojuje

celou populaci.

Zahrnuti SNP pomoci matice realizované piibuznosti mélo v ¢eskych populacich prasat zatim
nizky ucinek, ktery byl ovsem ptedpokladany vzhledem k omezenému poctu genotypovanych zvifat.
V hodnoceni matetskych plemen zaroven lze tento uéinek povazovat za kladny, nebot’ se projevila
prevaha ssGBLUP v individualnich pfesnostech, pficemz celkova prediktivni vykonnost modelu byla
v ptipad¢ Ceského bilého uslechtilého zachovana a v piipadé Ceské landrase dokonce zlepSena.
Ve sdruzeném hodnoceni otcovskych plemen nebylo mozné ucinit jednoznaény zavér, jelikoz

vysledky patrn¢ zkreslila nevhodna struktura dat.

Presto je mozné konstatovat, ze hlavni cil této prace — navrzeni metodického postupu pro
piedpoveéd’ genomickyh plemennych hodnot v ¢eském Slechtitelském programu prasat — byl naplnén.
Soucasné 1ze podpoftit hypotézu o tom, Ze molekularnégenetické informace ptispivaji ke zptesnéni

genetického hodnoceni. Nicméné jak napovida dostupna literatura, prakticky dopad genomické
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selekce na geneticky zisk nastane az poté, co budou nashromdzdéna genotypova data od

nékolikandsobné¢ vétstho mnozstvi jedincti.

Dale naSe analyza ukazala, ze vySka hibetniho tuku a vySka svalu, tedy dva z hlavnich
produk¢nich ukazatelil, jsou doprovazeny velmi nizkymi koeficienty dédivosti. Pfi¢inou mize byt
ztrata genetické proménlivosti nebo také nepiesnosti pfi sbéru uzitkovych dat. Navrzeny model pro
ptimé hodnoceni téchto vlastnosti by sice mél zajistit lepsi kontrolu jejich vyvoje, ale zaroven bude

klicové pravidelné sledovat genetické trendy ¢ili slozky rozptylu a kovariance.

Vedlejsi studie tykajici se SNP v genu MC4R poukazala na mozné nedostatky podobnych
asocia¢nich analyz, ov§em také na potencialni efekt, ktery nelze povazovat za nevyznamny. Ackoliv
piimé vyuziti takovych SNP pro $lechténi na kvantitativni vlastnosti prostfednictvim markery
asistované selekce se jevi jako pfekonany postup, asociacni studie stadle mohou pisobit jako doplnék
rutinniho genetického hodnoceni pomoci animal modelt. UZite¢né miZe byt zejména vaZeni markert
prostiednictvim WssGBLUP. Sice pfevaha WssGBLUP nad jednodussi ssGBLUP neni pravidlem,
ale pfi nyng&jsi dostupnosti riiznych metod je mozné pomérné snadno zvolit tu, kterd nejvice vyhovuje

podminkam daného Slechtitelského programu.
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8.  Seznam pouzitych zkratek

ADFI = primérny denni pfijem krmiva (angl. average daily feed intake)

ADG = prumérny denni pfirtstek (angl. average daily gain)

ADL = ad libitum krmn4 davka

Al = algoritmus primérné informace pro odhad maximalni vérohodnosti (angl. average information)
AIC = Akaikovo informaéni kritérium

AM = animal model

ANOVA = analyza rozptylu (angl. analysis of variance)

BF = vyska hibetniho tuku (angl. backfat thickness)

BIC = Bayesovo/Schwarzovo informa¢ni kritérium

BLUP = nejlepsi linearni nevychylena predpovéd (angl. best linear unbiased prediction)
BO = Dbilé otcovské

BW = Ziva hmotnost (angl. body weight)

CG = skupina zvitat se spole¢nymi podminkami prostfedi (angl. contemporary group)
CPH = celkova plemenna hodnota (selekéni index)

CW = jate¢na hmotnost, hmotnost JUT

DF = algoritmus bez derivace pro odhad maximalni vérohodnosti (angl. derivative-free)
DL = ztrata vody odkapem (angl. drip loss)

DU = duroc

EBYV = pfedpovézena/odhadnuta plemenna hodnota (angl. estimated breeding value)

EM = algoritmus o¢ekavani-maximalizace pro odhad maximalni vérohodnosti (angl. expectation-maximization)
EPM = efekt trvalého prostiedi matky

GBLUP = genomicka BLUP

GEBYV = genomicka plemenna hodnota (angl. genomic estimated/enhanced breeding value)
GLM = obecny linearni model (angl. general linear model)

GLMM = zobecnény linearni smiseny model (angl. generalized linear mixed model)

HA = hampshire

JUT = jate¢né upravené télo

LA = landrase (¢eska populace jako CLA)

LC = hlavni masité ¢asti (angl. lean cuts)

LMP = podil libové svaloviny, zmasilost (angl. lean meat percentage)

LR = linearni regrese

LSE = odhady metody nejmensich ctvercti (angl. least squares estimators)

LSM = priméry nejmensich ¢tverct (angl. least squares means)

LW = bilé uslechtilé (angl. large white; ¢eské matetské linie CLW; otcovské linie jako LWS)
MA = plocha svalu longissimus thoracis et lumborum (angl. loin muscle area)

MAS = markery asistovana selekce

MCA4R = melanokortin 4 receptor

MD = vyska svalu longissimus thoracis et lumborum (angl. loin muscle depth)

ML/MLE = metoda maximalni vérohodnosti (angl. maximum likelihood) / jeji odhady (angl. estimators)
MME = rovnice smiSeného modelu (angl. mixed model equations)

ms/tsGBLUP = vicekrokova/dvoukrokova GBLUP (angl. multi-step/two-step GBLUP)
MVN = vicerozmérné normalni rozdéleni (angl. multivariate normal distribution)

OPH = odhadnuta plemenna hodnota (vizte EBV)

PCA = analyza hlavnich komponent (angl. principal component analysis)
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PCG = metoda konjugovanych gradientl (angl. preconditioned conjugate gradients)

PCR = polymerazova fetézova reakce (angl. polymerase chain reaction)

PEV = rozptyl chyby piedpovédi (angl. prediction error variance)

PE = pietrain

PrA = prediktivni schopnost, prediktivita (angl. predictive ability)

QTL = lokusy kvantitativnich vlastnosti (angl. quantitative trait loci)

REML = restringovana/rezidualni maximalni vérohodnost (angl. restricted maximum likelihood)
RES = restringovana krmna davka

RFLP = polymorfizmus délky restrikénich fragmentl (angl. restriction fragment length polymorphism)
SNP = jednonukleotidovy polymorfizmus (angl. single nucleotide polymorphism)

SRO = stado-rok-obdobi

ssGBLUP = jednokrokova GBLUP (angl. signle-step GBLUP)

TBYV = skute¢na plemenna hodnota (angl. true breeding value)

UPG = skupina nezndmého rodice, geneticka skupina (angl. unknown parent group)

VIF = faktor zvétSeni rozptylu (angl. variance inflation factor)

WssGBLUP = vazena ssGBLUP (angl. weighted ssGBLUP)

YAMS = Yet Another Mixed-Model Solver

ZP = dvoubodova metoda (ném. Zwei-Punkt)
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Jazykové poznamky:

1)

2)

3)

4)

5)

6)

Zkratky az na vyjimky vychazeji z angli¢tiny ze dvou divodi. Prvnim a hlavnim je
zachovani navaznosti na puavodni literaturu a matematicko-statistickd odvozeni, popf.
vyuziti mezinarodné unifikovanych zkratek jako u nazva plemen (pievzaté od CAAB
a NAAB). Druhym je skute¢nost, ze se v textu objevuji pojmy (zejména metody), které
pfesny Cesky ekvivalent nebo univerzalné pouzivanou ceskou zkratku nemaji. Proto je
naptiklad plemennd hodnota oznacena jako EBV namisto OPH (byt’ tento pojem také neni
uplné presny kvili absenci predpovédi).

Neéktera odbornd slovni spojeni jsou zamérné vyjadiena jako prfivlastek postupné
rozvijejici namisto slozeného ptidavného jména, které bylo v minulosti upfednostiiovano.
Piikladem je aditivni geneticky efekt. Pokud by se jednalo o slozené ptidavné jméno,
ziejmé by se dnes uz mél pouzit tvar aditivnégeneticky efekt (nikoliv dfive pouzivany
aditivné geneticky). AvSak z pravidel pravopisu v soucasnosti neni jasné, zda se tento
piipad uz s jistotou da povazovat za ustidlené spojeni (podobné jako tieba
molekularnégenetické metody).

Latinské pojmy se v praci vyskytuji vyjimecné€, ovSem vzhledem k praktickému vystupu
je vhodné zminit, ze odborné oznaceni kotlety se vychazi z oznaceni podle Kauffmana et
al. (1990), tedy musculus longissimus thoracis et lumborum.

Snahou prace bylo ze statistického hlediska rozlisit pojmy ,,faktor a ,,efekt”. Faktorem se
rozumi vysvétlujici (nezdvisld) proménna, kdezto efektem se rozumi vliv na
vysvétlovanou (zavisle) proménnou pii zméné Grovné faktoru, popt. odhadnuty regresni
koeficient. Vyraz ,,efekt™ v této praci prevazuje z ditvodu zaméfeni na smiSené modely
statistické vyznamnosti (ktera je zaloZena na porovnani rozdili mezi urovnémi faktoru,
tedy mezi efekty).

Zkratka GLM je v této praci pouzita pro obecny linearni model, aby byla zachovana
navaznost na pouzité procedury v programu SAS. Mnozi autoii vSak pouzivaji tuto
zkratku pro zobecnény linearni model, a to 1 s odivodnénim, Ze obecné modely jako
regrese a ANOVA jsou pouze zvlastnim piipadem zobecnénych.

BLUP je sklofiovan podle rodu zenského (podle ,,pfedpovédi®), kdezto BLUP-AM podle

rodu muzského (podle ,,modelu®).
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9.  Seznam priloh
Vsechny ptilohy jsou dostupné online na adrese https://figshare.com/s/b5f9f34b61f4a3d021d4

Ptiloha 1: vybér zakladniho BLUP animal modelu v¢. genetickych parametri (kapitola 5.2.1.a5.2.2.)
Ptiloha 2: srovnani BLUP a ssGBLUP (kapitola 5.2.3. 2 5.2.4.)

Ptiloha 3: vysledky z SSGWAS (kapitola 5.2.5.)
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