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Metody stanoveni genetického zaloZeni vybraného druhu
hospodarskych zvirat

Souhrn

Bakalaiska prace se zamétfuje na shromazdéni a zpracovani svétové literatury k
vytvofeni literarniho rozboru genetického hodnoceni, se zaméfenim na odhad genetickych
parametru populace a odhadu plemenné hodnoty jedince. Vybranym druhem hospodaiského
zvitete je skot se zaméfenim na plemeno Holstyn. Dany druh byl vybran na zéklad¢ autorovy
preference a zdjmu o konkrétni problematiku. V praci je stru¢né popsan genom skotu vcetné
jeho mapovani a vyuziti. Dale se prace zabyva obecnymi cili a postupy ve Slechténi
zaméfenymi na dne$ni cile a poZadavky v chovu v€etné budoucich zaméteni. Nasledné prace
podrobné&ji zpracovava podstatu a vyznam plemenné hodnoty, na kterou navazuje odhad
plemenné hodnoty. Zde je nastinéna dilezitost zdroje informaci jako je jejich plivod, metoda
sbéru, spolehlivost, transparentnost a jednotnost napfi¢ zemémi. Plemenna hodnota mize byt
odhadovana pomoci mnoha metod. V sou€asné dobé je nejvyuzivanéjsi metoda BLUP-AM,
ktera se snazi o co nejptesnéjSi odhad genetického zalozeni jedince. Tato prace se podrobnéji
vénuje nejCastéjSim metoddm, mezi které patii jiz zminénd metoda BLUP-AM, BLUP,
metody vyuzivajici genetické markery MAS, metody vyuZzivajici linearni regresi, odhady
genetickych korelaci, sekvencovani DNA, metody vyuzivajici genomické informace,
genomicka selekce nebo ssGBLUP. V praci je kladen dlraz kromé vyhod, nevyhod a vyuziti
metod, také na spolehlivost dané metody a jeji pfedpovedi. Druha polovina prace se zabyva
praktickym vyuzitim a aplikaci odhadu plemennych hodnot s ndzornymi ptiklady. Vybrany
vlastnosti, které je tieba zohlednit, pfipadné v nékterych zemich zaradit do celkového
selekcniho indexu a Slechtitelského cile.

Kli¢ova slova: plemenné hodnota, genetické korelace, GEBV, BLUP, zvyseni odolnosti



Methods for determining the genetic levels of a selected
species of livestock

Summary

The Bachelor's thesis focuses on the collection and processing of world literature to
create a literary analysis of genetic evaluation, with a focus on estimating genetic parameters
of population and estimating breeding values of individuals. The selected type of livestock is
cattle, with a focus on the Holstein breed. This species was chosen based on the author's
preference and interest in a specific issue. The thesis briefly describes the cattle genome,
including its mapping and use. Furthermore, the thesis deals with general goals and breeding
procedures focused on current breeding goals and requirements, including future orientations.
Subsequently, the thesis elaborates on the essence and significance of breeding values,
followed by an estimation of breeding values. The importance of information sources such as
origin, collection method, reliability, transparency, and uniformity across countries is outlined
here. Breeding value can be estimated using many methods. Currently, the most commonly
used method is BLUP-AM, which aims to provide the most accurate estimate of an
individual's genetic makeup. This thesis focuses in detail on the most common methods,
including the aforementioned BLUP-AM method, BLUP, methods using genetic markers
MAS, methods using linear regression, estimates of genetic correlations, DNA sequencing,
methods using genomic information, genomic selection, or ssGBLUP. In addition to
discussing the advantages, disadvantages, and uses of these methods, the thesis also
emphasizes the reliability of each method and its predictions. The second half of the thesis
deals with practical applications of breeding value estimation, with illustrative examples.
Partial breeding value estimates were selected for the most important traits of Holstein cattle,
as well as traits that need to be considered, or included in the overall selection index and
breeding goal in some countries.

Keywords: breeding value, genetic correlation, GEBV, BLUP, restistance improvement
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1 Uvod

Skot patfi mezi prvni domestikovand zvifata a fadi se mezi nejpocetnéjsi druh
chovaného hospodaiského zvitfete. K jeho ochocCeni vedla vsestranna vyuzitelnost a povahové
vlastnosti. V dnesni dob¢ se chova predevsim kvili mlééné a masné uzitkovosti. Diky témto
odliSnym uzitkovym vlastnostem, které ndm v maximdalni uzitkovosti neni schopno jedno
zvite, respektive plemeno, poskytnout, vznikla celd fada specialné vyslechténych plemen.

Celosvétoveé mezi nejvyznamnéjsi mlééna plemena patii holstynsky skot, na ktery se
nejvice zaméetfuje tato prace, dale sem patii plemena Jersey, Ayrshire, Montbeliarde, Brown
Swiss a Guernsey.

Ke vzniku téchto plemen bylo zapotiebi selekce, ktera byla zprvu realizovana na
zaklad¢ fenotypu a kontrolovaného pareni vybranych rodi¢t. S rozvojem védnich obort jako
je genetika a Slechténi se stalo zuSlechtovani zvifat velmi efektivni. Dnes se provadi Slechténi
zvifat na zdklad€ znalosti genotypu, presnéji na zdkladé genetického zaloZeni jedince.
Bohuzel ani v dnes$ni dob¢ nejsme schopni piesné urcit genetické zalozeni jedince, v tomto
ohledu je pro nds cennym nastrojem odhad genetického zalozeni tedy odhad plemenné
hodnoty.

V dne$nim intenzivnim chovu dojeného skotu, zejména chovu holstynského plemene,
se klade daraz na vysokou produkci, tedy na vysokou tvorbu mléka, standartni zastoupeni
mlécnych slozek, nizky obsah somatickych bunék, rovnomérné utvaieni vemene, ale také na
vysokou plodnost a celkovou dobrou kondici zvitat. VSechny vyjmenované slozky jsou ve
veétsi ¢i mensi mife ovlivnény genetickym zaloZenim jedince. Vysledkem je, Ze metody
stanoveni genetického zalozeni se staly diillezitym néstrojem pro zemédélce a chovatele, kteti
cht&ji maximalizovat nebo optimalizovat vykonnost svych zvifat a dosahnout tak optimalni
produkce a pohody dojnic.



2 Cil prace

Cilem této prace je vytvoreni literarni reserse, ktera se zabyva genetickym hodnocenim
se zaméfenim na odhad genetickych parametri a odhad plemenné hodnoty u mlécnych
plemen skotu, zejména holstynského skotu v riznych chovatelsky vyspélych zemich.
Piedpokladem je, Ze v ruzné chovatelsky vyspélych zemich je genetické zalozeni jedince
zalozeno na shodnych metodickych postupech.



3 Literarni reSerse
3.1 Taxonomie a genom skotu

3.1.1 Taxonomické zarazeni skotu

Tur domaci neboli (Bos taurus) pochazi z pratura divokého (Bos primigenius). Patii do
¢eledi turoviti (Bovidae), fadu sudokopytnici (Artiodactyla) a tridy savci (Mammalia). Prvni
snahy o domestikaci spadaji do prvopocatkli rozvoje intenzivniho zemédélstvi a ke
samotnému zdomacnéni tura doslo 7-8 tisic let pf.n.l. Domestikace tura divokého probihala
v rozdilnych geografickych, ale také v spolecensko-historickych podminkach. Diky tomu
vznikla cela fada kraniologickych typd. Tyto typy se lisi v utvareni hlavy, jednotlivych
télesnych partii, celkovym télesnym rdmcem, zbarvenim ale i v intenzité fyziologickych
funkci. Tato variabilita umoznila vznik mnoha odlisnych uzitkovych typt (Stupka a kol.,
2016).

3.1.2 Genom skotu

Genom skotu, tedy kravy domaci (Bos taurus) se sklada z 60 chromozomu, tedy z 29
part autozomil a jednoho paru gonozomii. Genom kravy byl sekvenovan pomoci kombinace
metod hierarchického a celogenomového shotgun sekvenovani. Po 35 milionech sekven¢nich
¢teni a po celé fadé Gprav se podaiilo vytvofit piesnéjsi sestavu o 2,86 miliardach part bazi,
ktera je uplné&jsi, pokryva véEtsi ¢ast genomu, odstranili se mezery, opravilo se mnoho
chybnych inverzi, deleci, translokaci a jednonukleotidovych chyb. Pomoci nezavislych
mapovacich dat se podafilo zmapovat pfiblizn€ 91 % genomu na 30 chromozomech. Déle se
také podafilo identifikovat ¢ast chromozomu Y (Zimin et al., 2009).

3.1.2.1 Mapovani genomu

Strukturni geny jsou takové geny, které nesou informaci pro proteinové produkty.
Z celkové DNA tvoii ale jen pfiblizn€ 5 %. Nezbytnou sloZkou pro vytvoieni genové mapy
jsou tedy nekodujici sekvence, pii¢emz se vyuziva jejich polymorfismu.

Polymorfismus mikrosatelitt DNA je velmi uZziteny pro mapovani, jelikoz se jedna o
jednoduché motivy, které jsou pravidelné roztrouSené po genomu. U jedincl se pak tyto
motivy li§i v poCtu opakovani. Naopak vyuZziti polymorfismu minisatelith DNA neni pro
mapovani pfili§ vhodné, ponévadz vétSina motivli je umisténa na koncovych castech
chromozom, telomerach.

Cilem mapovani genomu je urceni posloupnosti genli na fetézci DNA a urceni jejich
umisténi na chromozoémech. DalS§im cilem mlze byt urceni nukleotidové sekvence DNA

v chromozomech, ptipadné jejich segmentech, nebo v celém genomu (MacHugh et al., 1997).

Nejvétsi vyznam v mapovani genomu u hospodaiskych zvirat ma vyuziti k identifikaci
gentl a genovych komplext, které fidi slozité determinované uzitkové vlastnosti.
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V posledni dobé se studie zaméfuji na souvislosti mezi mastitidou a produkci mléka a
skute¢né se podarilo detekovat oblast na chromozomu 6 kolem 89 Mbp, ktera ovliviiuje oba
znaky ve sméru ke zvysSeni produkce mléka a snizeni odolnosti vii€i mastitidé. Zaroven vede
ke zvySeni obsahu bilkovin v mléce a odolnosti vii¢i mastitidé. Oblast je spojena s genem pro
skupinové specifickou slozku (GC), ktery kdéduje protein vazici vitamin D a hraje roli v
produkci mléka a imunitni obrané (Schneider et al., 2023).

U skotu s asociacemi polymorfni DNA analyzuji na velkém poctu potomkt po jednom
plemenikovi. Diky velkému poctu testaci DNA markeri se dafi minimalizovat efekty
rekombinace, kdy se voli nejuzsi vazby QTL (lokusy kvantitativnich znaki) sDNA
markerem. K vytvofeni genetické mapy pouzitelné k identifikaci QTL by stacilo 300-500
polymorfnich znak, u skotu je jiz takovy pocet popsan ale pro detekci QTL nejsou vSechny
zcela vyuzitelné, jelikoz nemaji na chromozomech pravidelné uspotadani (Al-khudhair et al.,
2021).

LOGODetect ("LOcal Genetic cOrrelation Detector") je nedavno navrZzeny ndstroj pro
detekci sdilenych genomickych oblasti s intuitivnim vyhleddvanim téchto oblasti. Jeho
vyhodou je oddé€leni od znalosti zaloZenych na ptedchozich piedpokladech o jejich lokalizaci
v genomu. Genomickd analyza odhalila vyznamné SNP pro znaky mlécné uzitkovosti, které
byly obohaceny na autozomech 5, 6 a 14 plemene Bos taurus. (Schneider et al., 2023).

3.2 Slechténi skotu

3.2.1 Cil Slechténi

Cilem Slechténi je Zadouci zména genetického zalozeni pfislusnych vlastnosti zvifat,
ktera souvisi s ekonomikou jejich chovu (Bouska, 2006). Jinymi slovy mizeme také fict, Ze
cilem Slechténi jsou trvalé zmény v genofondu populace za ucelem zlepSeni Slechténych
vlastnosti (Vostry, 2018).

vvvvvv

v rozhodovani. Je velmi dulezité jasn¢ definovat selekéni kritéria. Mezi Slechtitelské cile u
hospodarskych zvifat muze patfit (Urban, 2008):

e zvyseni uzitkovosti (vyuziti genetickych korelaci),

e snizeni ndkladl (dlouhovekost matek),

e zlepSeni kvality produkti (pomér bilkovina/tuk v mléce),
e zlepSovani zdravotniho stavu (Slechtit na konstituci).

3.2.2  Princip Slechténi

Teoretickym zakladem pro Slechténi je genetika populaci, kterd se zabyva
mendelistickou genetikou a aplikaci matematickych a statistickych metod. V dnesni dobé
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dochazi k velkému rozvoji védeckych poznatki, novych technologii a jejich metod pro
vyuziti, coz ma za nasledek intenzivnéjSi zuSlechtovani hospodaiskych zvifat.
K intenzivnimu zuslechtovani také ptispé€lo presné méteni uzitkovosti a spolehlivé vypocty.
Nejvice se v§ak o pokrok zaslouzili reprodukéni a molekularni biotechnologie.

U mléénych plemen méla nejvétsi vliv na pokrok kontrola uzitkovosti a uméla
inseminace (Urban, 2008).

Dosavadni postupy ve Slechténi jsou postaveny na znalostech genetickych parametrti a
poté na biometrickém vyhodnoceni. Pomoci téchto parametri jsou uzitkové vlastnosti
definovany jako celky. Uginky alel nebo genotypt jsou zjistovany nepfimo v populaci z
jejich pramérnych efektii. (Schneider et al., 2023).

3.2.2.1 Selekce

Selekce je zakladnim nastrojem Slechténi, selekci neboli vybér zvifat provadime tak,
aby co nejlépe odpovidala chovnému cili. Mira ucinnosti selekce zavisi na intenzité selekce a
je méfena pomoci dosazeného genetického zisku. U skotu se intenzita selekce 1isi podle
kategorie rodicu. Nejvyssi intenzita selekce je dnes diky umélé inseminaci u kategorie otct
plemennych bykt, tedy nejvétsi geneticky zisk nam zajist'uji plemenni byci, ktefi zanechavaji
V populaci tisice potomkt (Bouska, 2006).

Umélou selekci, tedy selekci, kterou provadi chovatel, miZzeme rozdé€lit na dva zakladni
typy, selekci negativni a pozitivni. V negativni selekci dochazi k vyfazovani nezédoucich
genotyplt z plemenitby. Pfi pozitivni selekci naopak zafazujeme zddouci genotypy do
plemenitby. Intenzita, se kterou jsou jedinci vyfazovani z rozmnozovaciho procesu, se nazyva
selekcni koeficient (Vostry, 2018).

Selektovani jsou jedinci nebo linie, které maji piiznivou skladbu QTL markerd. Proces

Slechténi na zékladé¢ selekce s vyuzitim DNA polymorfnich znakl se oznacuje zkratkou MAS
(Marker Assisted Selection) (Al-khudhair et al., 2021).

Podrobné osvétleni sdilené genetické architektury miize umoznit lepsi rozhodovani o
genomické selekci diky odlisSnému véazeni markeri na zéklad€ jejich potencidlniho
pleiotropniho a antagonistického Uc¢inku, ktery mize naptiklad zvysit mléénou uZitkovost, ale
snizit odolnost vii¢i mastitidé (Schneider et al., 2023).

3.2.2.2 Slechtitelské strategie

e Jaky je cil Slechténi?

e Jak a koho budeme méfit?

o Které reprodukéni technologie vyuzijeme?
e Kolik a ktera zvifata vybereme jako rodice?
e Jak budeme pafit vybrané samce a samice?
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Vsechny vyse uvedené otdzky by mély padnout pii vybéru ucelné Slechtitelské
strategie, kterd se bude samoziejmé lisit pfi rizném poctu zvitat, poméru pohlavi, rizné
velké presnosti odhadu genetické hodnoty, Slechtitelském programu a kontrole
uzitkovosti.

Genetické ohodnoceni jedince se zabyva odhadem plemenné hodnoty. Ta je dulezita
zejména pro vybér rodicu pro piisti generaci. Pro presny odhad plemenné hodnoty je tfeba
ziskat velky objem informaci o uzitkovosti jedince nebo jeho piibuznych. Kvalita téchto
informaci ¢asto zavisi na nakladech a infrastruktute.

Nejbéznéjsi  strukturou slechtitelskych chovi je model pyramidy. Na vrcholu
pyramidy se nachazi mala elitni skupina jedincti, ktefi jsou urceni pro zuslechtovani
chovu. Pod nimi se nachazi stfedné¢ velka skupina rozmnozovaciho chovu a posledni,
nejvetsi skupinou jsou jedinci uzitkového chovu (Urban, 2008).

3.2.3 Trendy a naroky v dneSnim chovu dojného skotu

Dnesni chov dojeného skotu musi Celit nékolika problémiim a vyzvam, mezi které patii
udrzitelnost chovu hospodarskych zvitat, udrzitelnost vyroby a jejiho dopadu na klimatické
zmény, omezené zdroje krmiva a vody nebo napiiklad rostouci vefejna poptavka po
zivoc¢isSnych produktech.

Bohuzel v minulych letech byl kladen diraz zejména na vysokou produkci, tedy co
nejvetsi zintenzivnéni chovu. To se odrazilo 1 na pozadavcich v ramci Slechténi, které bylo
zaméieno timto smérem. Kromé vytvoreni vysoko produkénich dojnic vzniklo i dominantni a
dnes nejvice chované plemeno v mlééné produkei, a to holstynsky skot. VSechny tyto kroky
ale vedly ke snizeni a zhorSeni celkového zdravi dojnic.

Na druhou stranu, v dnesni dobé se vi o lehkém pochybeni a vznikaji nové selekéni
programy, které zohlednuji a zahrnuji polozku zdravi do svého indexu. Co se tyka vefejnosti,
tak roste povédomi v této problematice, coz vede k ristu zajmu o dobré Zivotni podminky
zvitat. Déle se za¢ind pomalu zvySovat poptavka po produktech pochdzejicich z ekologickych
chovil a je kladen vétsi diiraz na kvalitu produkta.

Primé&ma délka produktivniho Zivota krav se ve vétSiné vyspélych mlékarenskych
podnik pohybuje mezi 2,5 a ctyfmi roky. Chov krav na lepSi odolnost, reprodukci a
morfologii, zejména vemene a paznehtl, umoziuje delsi produkéni Zivotnost krav a také
zvySuje welfare krav. Nejcastéjsi klinickd onemocnéni s ekonomickym vyznamem u
mlé¢ného skotu jsou klinické mastitidy, kulhani, zanéty koncetin, porodni paréza, zadrzena
placenta, metritida, ketoza a cystické onemocnéni vajecnikti (Zavadilova et al., 2021a).
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3.3 Plemenna hodnota

Plemennad hodnota jedince je hodnota posuzovana primérnou hodnotou potomstva.
Plemennou hodnotu tudiz bereme jako geneticky parametr jedince (Mrode, 2013).

Dale se plemenna hodnota mtize vyjadrit jako odhad genetického zaloZeni jedince, tedy
jeho genotypu. Pro Slechténi je odhad genetického zaloZeni jedince zakladnim parametrem.
Vyjadiuje se jako odchylka pozadované vlastnosti (uzitkovosti) od pruméru vrstevnikda.
Odchylka je vyjadiena pomoci Cisla a vztahuje se pouze k populaci, ve které byla odhadnuta.

Plemenna hodnota vychazi z testace a kontroly dédicnosti. OvSem takova testace musi
probihat ve stejnych podminkach. Cilem je odhadnout rozdily v genetickém zalozeni jedinct.
Cim je odhad plemenné hodnoty piesnéjsi, tim ma vétsi hodnotu a je piinosnéjsi.

Uzitkové vlastnosti jsou prevazné kvantitativniho charakteru. Na jejich manifestaci se
podili pfedevS§im genetické zaloZeni a chovatelské podminky. I kdyz jsou dostupné prvni
vysledky mapovani gena takovychto lokust (QTL), celkové genetické zalozeni nelze zatim
pro uzitkové vlastnosti zjistit. Zjistit ale 1ze rozdily mezi uzitkovostmi zptsobené riznymi
genotypy. Tyto rozdily jsou odhadnutelné, na rozdil od genetického zalozeni, které je
neodhadnutelné (Urban, 2008).

Ptedpoveéd’ plemennych hodnot je nedilnou soucasti vétSiny Slechtitelskych programt
pro genetické zuslechtovani. Klicové pro ptresné piedpovédi plemennych hodnot je jejich
uceleny a dostupny zaznam. V populaci jsou tdaje, které jsou z poc¢atku k dispozici, obvykle
o jednotlivych zvitatech. Pozdéji jsou tdaje o potomcich a dalsich piibuznych. Z pocatku je
tedy predpovéd’ plemennych hodnot zaloZena na zaznamech o jedincich a n€kolika malo
piibuznych.

Pokud se provadi opakované méteni jednoho znaku, kterym muze byt napiiklad mlécna
uzitkovost u stejného jedince, je mozné piedpoveédét jeho plemennou hodnotu na zakladé
praméru téchto zdznamui. V takovém piipad€ se predpoklada, ze rozdily mezi jednotlivymi
métfenimi jsou zpusobeny faktory prostiedi nebo okolnostmi, které maji docasny vliv na
vysledek méfenti.

U znakd, u nichz lze ziskat zdznamy pouze u samic, se pfedpovéd’ plemennych hodnot
pro plemeniky obvykle zaklada na priméru jejich potomki. To je typické pro mléény skot,
kde se byci hodnoti na zaklad¢ jejich dcer (Mrode, 2013).

V praxi se nejvice vyuziva ,,obecna plemenna hodnota®. V této hodnoté jsou zahrnuty
pouze aditivni U¢inky genll. Kromé obecné plemenné hodnoty se vyuziva plemennd hodnota
specialni, ktera jiz pracuje i s neaditivnimi U¢inky gentli. Specialni plemennd hodnota se
vyuziva v hybridiza¢nich programech (Vostry, 2018).

14



3.3.1 Odhad plemenné hodnoty

Pro odhad plemenné hodnoty je mozné vyuzit jako zdroj informaci:
e uzitkovost potomki,
e Vlastni uzitkovost,
e uzitkovost rodic,
e uzitkovost polosourozencti a sourozencii.

Odhad plemenné hodnoty lze jiz provést na zakladé znalosti jedné informace, k tomu
je treba znat vlastni uzitkovost nebo uzitkovost potomstva. Tento zplsob slouzi jako
nejednodusi zpsob odhadu plemenné hodnoty. V praxi se ale nepouziva, jelikoz existuji
piesnéjs$i metody odhadu. Pti znalosti a vyuZzivani vice informaci se tyto informace kombinuyji
(Vostry, 2018).

Pro komplexnost odhadu plemenné hodnoty se vyuzivd feSeni pomoci soustavy
rovnic, které zahrnuji vlivy vSech Cinitelti. Rozsah téchto rovnic je veliky a pro jejich feSeni se
vyuziva nespoCet matematicko-statistickych metod véetné programovani. Pti tvorbé postupu
genetického hodnoceni je zapotiebi urcit jednotlivé faktory, které nam vyznamné ovliviiuji
uzitkovost. Dale je tfeba znat vzajemnou piibuznost mezi zvifaty a také jednotlivé souvislosti
mezi uzitkovymi vlastnostmi (Hrouz & Subrt 2007).

V populaci jedinct se nachazi jedinci s riznymi genotypy, tim je zajiSténa geneticka
variabilita. Také rGznou genetickou hodnotu nachazime wu vlastnosti, které jsou
kvantitativniho ptivodu (Urban, 2008). Kvantitativni vlastnosti jsou podminény celym
souborem alelickych part (polygenné), umisténych ve stejnych nebo na nékolika riznych
chromozomech. Lokusy kvantitativnich znakt (QTL — Quantitative Trait Locus) jsou lokusy
(tseky DNA), které vice nebo mén¢ ovliviuji kvantitativni znaky. Nesmime ale zapomenou,
ze jejich exprese ve fenotypu je ovlivnéna také vnitinim a vnéj$im prostfedim (MacHugh et
al., 1997). Predpokladem u fenotypové lepSich zvifat je i lepsi genotypova hodnota. Kazda
gameta, neboli pohlavni burika, obsahuje pouze jednu alelu. Plemenna hodnota zavisi na
individualnich efektech alel, které se pfedavaji z rodi¢i na potomky. Geneticka hodnota se
sklada z aditivniho G¢inku gent, dominance a interakce. Interakce alel jednoho lokusu se ale
na potomstvo nepieddvaji. Plemennou hodnotu mizeme v SirSim slova smyslu brat jako
hodnotu souctu vSech genll a jejich efektd, které se predavaji na potomstvo (Urban, 2008).

Plemennd hodnota mize byt odhadovana pomoci mnoha metod. V soucasné dobé je
nejvyuzivanéj§i metoda BLUP-AM, kterda se snazi o co nejpiesnéjsi odhad genetického
zaloZeni jedince (Urban, 2008). Tato metoda se vyuZzivaji pro oddéleni genetickych efekti a
efekt prostiedi pfi spojovani zvifat genetickymi piibuzenskymi vztahy (Henderson, 1984).
Slechtitelé jsou zaméfeni na optimalizaci genetického zisku a rovnovahy. Chténa je selekce
zvitat s nejlepsimi alelami gen. Metody vyuzivané pro polygeny jsou zaloZeny na vybéru
podle pozorovanych fenotypovych hodnot. Principem metody BLUP je porovnavat uzitkovost
mezi piibuznymi a stanovit hodnotu genotypu daného jedince.
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Moderni kvantitativni genetika je ovlivnéna rozvojem metod mapovani QTL,
sekvencovanim a genotypovanim.

Mezi dalsi metody pro odhad plemenné hodnoty patfi metody vyuzivajici genetické
markery. Tyto metody lze rozdélit do dvou typid, kde prvni typ rozsifuje metodu BLUP
animal model a geneticky zisk je rozdélen do dvou ¢asti. Celkova plemenna hodnota je pak
vysledkem souc¢tu plemenné hodnoty dle QTL a efektem zbylych polygenti. Druhym typem je
potom dvoustupiiova selekce. Prvni selekce je na zdkladé markerti a druhd na zakladé
uzitkovosti (Urban, 2008).

Dalsi metodou mohou byt odhady genetické korelace z vicerozmérnych model
odrazeji sdileny geneticky efekt v celém genomu. Tyto odhady déale oznacujeme terminem
"globalni geneticka korelace". Naproti tomu "lokalni genetickd korelace" oznacuje sdileny
geneticky ucinek v ramci uréité genomové oblasti. Nevyhodou globalnich odhadu je, Ze
poskytuji pouze zprimérované odhady naptic¢ genomem, coz skryva silné lokalni korelace.
Proto nelze bézné globalni odhady genetické korelace pifimo pirenést do lokalniho méfitka.
Bylo vynalezeno nékolik nastrojii pro roz¢lenéni globalnich odhadii smérem k lokalnimu
meéfitku, které se zamétuji bud’ na sdileny geneticky efekt jednotlivych SNP, na kvantifikaci
(ko)variance v ramci konkrétnich genomickych oblasti nebo celych chromozomi. Bylo
zjisténo, Ze pleiotropie existuje na Siroké trovni také u skotu (Schneider et al., 2023).

3.3.2 GWAS

Vétsina Slechtitelskych cilt se zaméiuje na kvantitativni znaky. Pfi zkoumani systému
lokusii kvantitativnich znakti (QTL) urcitého znaku bylo vytvoieno mapovani vazeb pomoci
fidkych markera polymerazové fetézové reakce (PCR). S pokrocilou technologii
celogenomového sekvenovani byla vyvinuta celogenomova asociacni studie (GWAS) pro
piirodni (zarodecné) populace s vyuzitim hustych genomovych markert, coz usnadnuje
identifikaci kompletniho syst¢tmu QTL s jejich vicenasobnymi alelami na genomovych
mistech (He a Gai, 2023).

GWAS vyuzivd vazebnou nerovnovahu (LD) v duasledku historicky nasycené
rekombinace a genomickych markeri s vysokou hustotou k detekci QTL prostiednictvim
statistického testu asociace mezi molekularnimi markery a fenotypy (He a Gai, 2023).
Celogenomové asociacni studie (GWAS) umozZiluji testaci statisicli az milioni genetickych
variant napfi¢ genomy mnoha jedinct s cilem identifikovat asociace mezi genotypem a
fenotypem (Tam et al., 2019). Pro snizeni fale$n¢ pozitivnich a negativnich vysledkt byly
navrzeny rizné metody GWAS jako je metoda obecného linedrniho modelu nebo smiseného
linearniho modelu (He a Gai, 2023). Volba optimalni ptisnosti genomické korekce inflace je
podstatnou soucésti provadéni GWAS, protoZe zajistuje optimdlni rovnovahu mezi falesné
pozitivnimi a falesné negativnimi nalezy (Berg et al., 2019).
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3.3.3 MAS

Marker-Assisted Selection (MAS) je selekce na zéklad¢ vyuziti DNA polymorfnich
znakll neboli selekce pomoci markerti. Tato metoda funguje na vybéru zadoucich jedinct a
upfednostiiuje vybér na zakladé¢ vzort molekularnich markerdi DNA namisto hodnot jejich
znakd. Pokud se tato metoda pouzivéa piihodné, jedna se o velmi efektivni nastroj pro vybér
zadoucich vlastnosti (Pedersen et al., 2010).

S aplikaci genetickych markerti do praxe jsou spojeny vydaje v podobé nakladlii na
ziskani DNA, jeji izolaci az po vysledné zjisténi genotypu. Proto bychom vZdy méli zhodnotit
ekonomickou stranku této metody. Zisk z pouziti genetickych markerti by mél byt vyssi, nez
Z konvencnich metod jako je BLUP-AM.

Vyuzivani genetickych markeri ale také vyzaduje pred€lani stavajicich programu tak
aby bylo mozné spravné zjistit a odhadovat efekty QTL a vyuzivat jejich vyhody. K tomu je
potieba uzplsobit MAS proces zjistovani a shromazdovéani fenotypovych dat, zplsob
hodnoceni zvitat zptsob reprodukce a dalsi tipravy (Urban, 2008).

Nedéavné studie ukazaly, ze pouziti genetickych markert ve vybérovych kritériich
mohou snizit miru a uroven piibuzenské plemenitby pozorované v chovu ve srovnani s
tradicnim vybérem BLUP. To bylo pozorovéano jak u ptibuzenské plemenitby odhadované
podle rodokmenu, tak u skute¢né ptibuzenské plemenitby na urovni lokusu kvantitativnich
znakd (QTL). Dalo by se vS8ak namitnout, Ze selekéni tlak na QTL se ofekava vyssi u MAS,
protoze presnost QTL EBV je vyssi. Nicméné snizeni skutecného inbreedingu pii pouziti
MAS misto BLUP bylo pozorovano v selektivné neutralnich i ne neutrdlnich lokusech
(Pedersen et al., 2010).

GAS (Gene Assisted Selection)
Pti pouziti této metody se vyuzivaji kandidatni geny, které jsou bud’ pii¢inou mutaci nebo lezi
ptimo v genu. Jejich aplikace byva jednoducha a informace o markeru muze byt zaclenéna do
odhadu plemenné hodnoty jako systematicky efekt. Je pouze nutné urcit vliv markeru v
konkrétni populaci.

Neptimé markery nemaji ptimy vliv na projev znaku, ale jsou ve vazb€ s QTL. Podle
praktického vyuziti je rozdé€lujeme na dva typy: LD markery (linkage disequilibrium —
nerovnovazna vazba) a LE markery (linkage equilibrium — rovnovazna vazba).

LD-MAS (MAS vyuzivajici LD markery)
Zde se vyuzivad markert, které jsou ve vazbé s pfi¢innou mutaci. Jsou velmi podobné jako
vyuziti GAS. Pii trvalejSim vyuzivéani je dilezité davat pozor na rekombinaci, kterd by mohla
snizit vypovidajici hodnotu markeru. Dale bychom méli sledovat populaci na kterou chceme
MAS aplikovat. V kazdé populaci se totiz miize nachdzet jina vazbova faze s QTL nebo jiny
vliv diky rozdilnému genetickému pozadi.
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LE-MAS (MAS vyuzivajici LE markery)
Tyto markery se vztahuji pouze k populaci, ve které byly zjistény a také v ni mohou byt
vyuzity. Vztah LE markeru k QTL se muze liSit v rodinach i generacich a je nutné prubézné v
procesu MAS stanovovat vliv téchto markerti u jedincti vybiranych do plemenitby a jejich
ptibuznych (Urban, 2008).

Dlouho dobu se uvazovalo, ze vSechny lokusy jsou nepropojené a selektivné neutralni.
V systémech Slechténi je toto ale jasné¢ poruSovano a nyni vime, ze nékteré lokusy nejsou
selektivné neutralni a alely na selektivné neutralnim lokusu nebudou mit u vybranych
potomkd stejné frekvence jako v rodicovské generaci (Pedersen et al., 2010).

3.3.4 BLUP animal model

Konvenéné se selektuje na zdkladé fenotypu a rodokmenovych dat pro zlepSeni
komplexni vlastnosti u hospodaiskych zvirat (Urban, 2008). Nejlepsi linearni nestranné
ptedpovédi (BLUP) vyuZivaji informace od pifibuznych k odhadu individualni plemenné
hodnoty (EBV) (Pedersen et al., 2010). To ma za nasledek zvySeni korelace EBV mezi
piibuznymi jednotlivei a v disledku toho vybér zalozeny na BLUP zvySuje pravdépodobnost
spole¢ného vybéru pifibuznych zvifat a vede ke zvySeni miry inbreedingu (Belonsky &
Kennedy, 1988). Pozorované snizeni miry piibuzenské plemenitby pii za¢lenovani informaci
o genetickych markerech do BLUP je zptisobeno tim, ze EBV jsou méné zaloZeny na
piibuzenstvi a vice na vlastnich informacich. Genotypova informace umoziuje rozlisit mezi
sourozenci, ktefi obdrzeli riizné alely od jejich rodicu (Pedersen et al., 2010).

Gen velkého ucinku rychle zvySuje ucinky pfi jednoduché fenotypové selekci. Tato
metoda prinesla velké uspéchy v oboru Slechténi a v mnoha ptipadech je stale ekonomictéjsi
variantou. Uskali této metody je v neselektovani na genotyp a nemoznost selektovat jedince
pied fenotypovym projevem vlastnosti. Nevyhoda této metody je, Ze pokud mame plemenné
byky sourozence, pak takovi byci maji stejnou hodnotu BLUP (Urban, 2008).

Vyhoda této metody je zahrnuti fenotypu do selekéniho schématu. Hlavni vyhodou je,
7e mutace tvofi novou variabilitu a selekce na fenotyp je snadny zpisob, jak uchovat tuto
varianci. Dalsi vyhodou je, Ze oproti jinym metodam nesnizuje razantné efektivni velikost

populace (Urban, 2008).

V pocitacové simulaci, kterou provedl Pedersen et al. (2010) se porovnavala selekce
za pomoci metody MAS a GAS s metodou BLUP. Vysledkem této studie je, ze MAS a GAS
se lisi od BLUP ve dvou krocich. MAS a GAS zvyS$uji vahu mendelovského vzorkovani, coz
pokud je vSe ostatni stejné, vede k niz§imu piirGstku koeficientu pfibuzenské plemenitby
(AF). MAS a GAS zvysuji intenzitu selekce na QTL, tj. miru fixace pfiznivé alely QTL, ktera
pokud je pii zachovani vSech ostatnich podminek stejna, vede k vyssimu AF. Nicméné
nesmime zapominat, Ze ve skute¢ném Slechtitelském programu by efekt vazby zavisel také na
parametrech QTL, znaku, kritériich vybéru apozice, poctu a rozestupu vybranych lokust.
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3.3.5 ssGBLUP

Jednokrokovy genomicky BLUP (ssGBLUP) umoziiuje zahrnout genomické
informace do modelu soucasné¢ s fenotypovymi a rodokmenovymi informacemi od
genotypovanych i negenotypovanych jedinci pro vypocet genomickych plemennych hodnot.
Genomické informace v ssGBLUP se zjistuji u vSech =zvifat (genotypovanych i
negenotypovanych) pomoci kombinované matice ptibuznosti, kterda obsahuje jak
rodokmenové, tak i genetické udaje. (Zaabza et al.,2022).

Bylo prokazano, Ze jednokrokovy genomicky ssGBLUP lze pfeformulovat, coz vede k
modelu SNP, ktery zahrnuje explicitni imputaci genovych obsahi vSech negenotypovanych
zvitat v ramci modelu SNP v rodokmenu. Toto ptfeformulovani odhaluje zékladni
mechanismus, ktery umoznuje, aby negenotypovana zvifata ptispivala k informacim o
genotypovanych zvifatech prostfednictvim odhadl genotypu marker a nésledné ke
spolehlivosti vysledkti genomickych predpovédi, coz je klicova vlastnost obecné spojovana s
genomickymi pfedpovéd’'mi s jednostupiiovym piistupem.

Pti jednokrokovém genomickém BLUP (ssGBLUP) se informace o genotypovanych
(gt) a negenotypovanych (ngt) zvitatech kombinuji v jednom velkém odhadovém modelu. Pti
pouziti této metody v kontextu velké rutiny hodnoceni je tfeba provést nekolik zakladnich
krokt redukce a agregace informaci. Pfi porovnavani metodickych aspektu je nejvice zasadni
rozdil v pouziti imputovanych genotyptu pro vypocet PEV efekti markerd, a je tedy nutné
plné zohlednit povahu zakladniho jednostupfiového modelu v naSem ptistupu (Edel et al.,
2019).

3.3.6 msGBLUP

V Kanadé se od roku 2009 uspésné¢ provadi genomické hodnoceni tady znakii u
holstynského skotu pomoci vicestupiiové genomické metody BLUP (msGBLUP). Tento
postup se sklada:

e 7z provedeni tradiéniho genetického hodnoceni zalozeného vyhradné na
rodokmenu a fenotypovych informacich,

e 7z vypoctu pseudofenotypl, jako jsou de-regresované odhadované plemenné
hodnoty,

e odhadu genetické hodnoty a fenotypu,

e odhad uc¢inkdt SNP pro ziskani pfimych genomickych hodnot pro genotypovana
zvirata,

e kombinovani genomickych ptredpovédi s rodiCovskymi priméry.

Ztrata informaci béhem kroku de-regrese mlize do hodnoceni vnést zkresleni a chyby, a

tim snizit pfinos genomickych informaci. V syst¢ému msGBLUP se navic pfimo pouZivaji
pouze informace o genotypovanych zvitatech. Vzhledem k tomu, Ze je genotypovéana pouze
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mald c¢ast zvifat, mize byt zkresleni vneseno také tim, Ze nejsou zohlednény vSechny
informace pouzité pro selekéni rozhodnuti (Guarini et al., 2018).

3.3.7 Presnost a spolehlivost odhadu plemenné hodnoty

Ptesnost odhadovanych plemennych hodnot (EBV) je dulezitym faktorem V
genetickém zlepSovani hospodaiskych zvirat (Bijma, 2012). Cilem by mélo byt dosazeni co
nejvyssi spolehlivosti predpovédi budouci hodnoty u mladych chovnych zvirat. K tomu
bychom méli vyuzit vS§echny dostupné zdroje (Pfibyl et al., 2016). Piesnost a spolehlivost
odhadu plemenné hodnoty se pouziva k vypoftu odezvy na selekci a k vyjadieni
divéryhodnosti jednotlivych EBV (Bijma, 2012).

Standardizovanym métitkem pro presnost odhadu plemenné hodnoty je korelace mezi
odhadnutou plemennou hodnotou a skutecnym genetickym zalozenim jedince. Spolehlivost je
vyjadiena jako druhd mocnina korelace. (Vostry, 2018)

Slechténi na zakladé metod popsanych vyse (znalost heritability, korelace atd...) ma bohuzel
své limity v podob¢ nizké presnosti odhadu, zejména u vlastnosti s nizkou heritabilitou
(Urban, 2008). Ve spolehlivosti genomické plemenné hodnoty (GEBV) se mohou projevovat
nedostatky spojené se spravnym vybérem genotypovanych jedincu (Ptibyl et al., 2016). Pro
kvantitavni genetiku je idealni, pokud je dany znak zjistitelny pted reprodukénim obdobim a
ma vysokou hodnotu koeficientu heritability (Urban, 2008).

Aproximativni vicekrokové metody pro vypocet spolehlivosti pro odhad plemennych
hodnot v rozsahlych genetickych hodnocenich byly vyvinuty pro jednoznakové (ST-R?A) a
viceznakové genetické analyzy (MT-R?A) a jednokrokové genomické BLUP (ssGBLUP).
Nejprve byl pouzit tradi¢ni Animal model k odhadu mnoZstvi negenomickych informaci pro
genotypovana zvifata. Za druhé, tyto informace byly pouzity s genomickymi udaji v
genomickém modelu BLUP (genomicky BLUP/SNP-BLUP) k aproximaci celkové mnoZstvi
informaci a spolehlivost ssGBLUP pro genotypovana zvitata. Nakonec byly spolehlivosti pro
negenotypovand zvifata vypoCitany s pouzitim tradicniho zvifeciho modelu, kde jsou
zohlednény zvySené informace v disledku genomickych dat pro genotypovand zvitata
(Zaabza et al.,2022). Jednou z hlavnich vyhod ssGBLUP je jeho piesnost predikce, ktera je
stejn€ vysoka, ne-li vétsi, neZ jakékoli jind metoda (Legarra et al., 2014). Bez ohledu na to,
kterd formulace BLUP se pouzivd pro genomickou predikci, se zvySujicim se poctem
genotypovanych zvifat se pii vypoctu hodnoty doporucuje markerové orientovany model
spolehlivosti genomickych piedpovédi (Edel et al., 2019).

N 24

o 24

GEBV je rozptyl chyby ptedpovédi (PEV), ktera je funkci prvkid inverzniho tvaru matice
koeficientli rovnic smiSeného modelu (MME). Pfestoze spolehlivost vypoctend z inverzniho
MME se mtize odchylovat od kvadratické korelace mezi skute¢nou a EBV je Siroce pouzivana
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v genetickych hodnocenich (Bijma, 2012). ProtoZe inverzni hodnotu nelze vypocitat pro velké
MME, je tfeba pouzit aproximacni metody (Zaabza et al.,2022).

Edel et al. (2019) piedstavil vicestupnovy pristup, ktery pfiblizuje spolehlivost GEBV
v ssGBLUP pro vSechny zvirata. Zaprvé, spolehlivost GEBV genotypu zvifat se aproximuje
pomoci deregresnich vah a genomické informace. Diky zvysené spolehlivosti ke genomice se
pouziva ke zvyseni rekordnich vah pro genotypovanych zvitat v poslednim kroku k ptiblizeni
spolehlivost GEBV pro negenotypovana zvifata. Ob¢ stranky pfistupu umoziuji pouziti
metod aproximace spolehlivosti vice znaktli pro negenomické informace.

3.3.8 Vypocet spolehlivosti ssGBLUP

[ 1) Redwced pedigree of all gt animals and ancestors back to genetic base | [ 2) Conventional R? for all animals {young animals included)

l |
A 4

[ 3) Deregressed R* for reduced pedigree -> derived weights |

I 4} R? of implicit linear imputation in ssGBLUP ] | 5) Linearly imputed gene contents |

\ 4 v

| &) SNP-R? including linearly imputed genotypes [single step) |

. l
| Final R* for gt animals [

\ 4 \ 4

|
| 8) Updated weights for all animals in pedigree |< | 7] Gain from genomics

%‘I Final R? for ngt animals |

Obr. 1: Diagram pracovniho postupu pro vypocet spolehlivosti dle (Edel et al., 2019)

V této Casti textu je nazorn€ ukazan pracovni postup metody odhadu spolehlivosti pro
sSGBLUP, ktera se da pouzit v praktické aplikaci. Tento pracovni postup se sklada z osmi
kroku (Edel et al., 2019):

1. Zredukuje se rodokmen na genotypovana zvitata a vSechny jejich pfedky zpét na
geneticky zaklad zakladniho Gplného modelu.

2. Pro vypodet R%ony Se pouzije standardni program pro viechna zvitata v hodnoceni.

3. Pomoci redukovaného rodokmenu z kroku 1 se deregresuje R?cony kazdého zvitete na
pfispévek ostatnich zvifat c¢leni redukovaného rodokmenu. Transformuje se

cey

deregresované R2 na EOP, které se pouziji jako vahy v dalSich krocich vypoctu.
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4. Vypoéte se piiblizny RZ%mp pro viechny ¢leny redukovaného rodokmenu pomoci
standardniho softwaru. Tyto R%mp se pouZiji pro diagonalni aproximaci nebo vybér
relevantnich pfispévatela.

5. Vypocte a ulozi se imputované genotypy pro vSechna negenotypovana zvifata v
redukovaném rodokmenu.

6. Vypocéte se R%gpy pro genotypovani zvifata prostiednictvim PEV matice wdinkd
markerd s pouzitim pozorovanych a imputovanych hodnot genotyp.

7. Vypocte se zisk z genomiky pro genotypovand zvifata. Toho Ize dosdhnout
transformaci RZ%conv @ R%guy zvitat genotypovanych na EOP.

8. Pomoci aktualizovanych vah, jak je uvedeno, se vypoéte R?cw pro negenotypovana
zvitata pomoci standardniho softwaru pro aproximaci spolehlivosti.

e R?— reliability (spolehlivost)

e EOP — effective observation equivalent (efektivni pozorovaci ekvivalent)

e RZ%on — conventional animal model reliabilities (konvenéni spolehlivosti zvitecich
modeli)

e R?mp — individual reliabilities of imputation (individualni spolehlivosti ptifazeni)

e R%y — reliability of GBV (spolehlivost genomickych plemennych hodnot)

e R’ — approximated reliabilities for all animals in the single-step model
(aproximované spolehlivosti pro vSechna zvifata v jednokrokovém modelu)

Nemélo by se ale také pii vypocétu spolehlivosti zapomenout na dileZitost ptvodu
genotypovanych zvifat. Spolehlivost piedpovédi u bykd, ktefi jsou vétSinou z dovozi, je
podstatné nizsi nez spolehlivost predpovédi u jalovic. Jalovice jsou potomky zvifat z domaci
populace a maji propojeni na uzitkovost v obou vétvich rodokmenu (Piibyl et al., 2016).

3.4 Interbull

Interbull se zacal formovat v 70. letech 20. stoleti s rozvojem mezinarodniho obchodu
s holstynskym plemenem. Odbornici v chovu skotu z evropskych zemi dovazejici americké
byky si zacali uvédomovat, ze EBV vyjadiené jako cislo, nebyly ve skutecnosti mezi
jednotlivymi zemémi srovnatelné. Diky této skutecnosti a zajmu evropskych dovozci 1épe
vyhodnotit kvalitu produktii, které nakupovali v zahrani¢i (Chavinskaia a Sciences, 2017).
Organizace Interbull byla od samého zacatku povazovana za nezavislou, hlavné politicky
(Santus, 2019). Z toho duvodu se také spole¢nost usidlila v roce 1993 v malém mésté Uppsala
ve Svédsku, protoze Svédsko je povazovano za dostateéné neutralni diky men§im ambicim na
mezinarodni urovni trhu se spermatem dobytka, a tak dokadZe poskytnout objektivni
hodnoceni (Chavinskaia a Sciences, 2017). Krom& neutrdlni byla spolecnost Interbull
povazovana také za nezavislou, spolehlivou a kompetentni tfeti stranu (Santus, 2019).

Hlavni neshody byly hlavné mezi dovozci a vyvozci. Vyvozei byli ziejmé vedeni
logikou technickych zjednoduSeni, zatimco dovozci kladli diraz hlavné na presnéjsi metodiku
hodnoceni, kterd zohlediiuje rozdily mezi jednotlivymi zemémi, aby ziskali vice pfesnéjSich
srovnani genetickych hodnot (Chavinskaia a Sciences, 2017). U dovéazenych jedinci je hlavni
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nevyhodou nizka spolehlivost predpokladané domaci plemenné hodnoty, jelikoz dovazeni
jedinci maji slabou piibuzenskou vazbu na doméci kontrolu uzitkovosti. To samé plati i pro
jejich mladé potomky. Spolehlivost PH i samotnd PH se upiesni teprve, az bude v domacich
podminkach na dovazené jedince dostatecny pocet dcer s vlastni uzitkovosti (Pfibyl et al.,
2016).

Vyvoj dohody mezi v§emi stranami nazvané "Intergenomics" byl prvnim a nezbytnym
krokem, po némz nasledovaly konkrétni dohody mezi ¢lenskymi staty s kazdou stranou a
spole¢nosti Interbull (Santus, 2019).

Ceska republika je ¢lenem mezinarodni chovatelské organizace Interbull. Interbullovy
soubor holstynského skotu zahrnuje pfiblizné 130 000 provéfenych plemeniki, vesmés s
vys§imi spolehlivostmi, coz je vyznamny zdroj informaci. Za ¢lenstvi plati ro¢ni poplatky a
mize tak vyuzivat sluzby, které Interbull poskytuje. V CR jsou mladi genotypovany byci
ohodnoceni genomickou plemennou hodnotou (GEPH) a to pomoci jednokrokové metody
ssGBLUP (single step genomic evaluation), ktera umoznuje spole¢né vyhodnoceni a spole¢ny
zebticek vSech jedinci v populaci (Ptibyl et al., 2016).

Role ,,Interbull Centra“ byla centralizovat informace, které poskytuji zemé, tedy jejich
narodni by¢i EBV a ty nasledné piepocitat do mezinarodni genetické hodnoty, tak aby byly
souméfitelné a aby je bylo mozné distribuovat (Chavinskaia a Sciences, 2017). V Interbullu
predstavuji plemenné hodnoty mlé¢né uzitkovosti index (prumér) z PH nékolika, obvykle tfi,
normovanych laktaci. Aby mohly byt udaje z Interbullu a domaci kontroly uzitkovosti
porovnavany, musi byt pfevedeny na stejné méfitko. V tom piipadé je ticba MACE (Multi
Trait Across Country Evaluation) a ostatni dodate¢né hodnoty odregresovat do dennich
zaznamu mlécné uzitkovosti. Nasledné je mozné pouzit stejny postup vyhodnoceni metodou
BLUP — animal model, jako u domacich soubort kontroly uzitkovosti (Ptibyl et al., 2016).

Vyvoj genomiky a vyuziti informaci se znalosti genti a jejich markert je kvalifikovan
za prevratnou inovaci umoziujici vyrazné zkraceni doby potfebné k hodnoceni. Vyvoj
genomiky ndm také vyznamné snizil ndklady na Slechtitelské programy. Nejvétsi vyvoj, nebo
spiSe rozvoj, zaznamenavame od roku 2009 od pocatku genomické selekce. Tento novy
ptistup narusil rovnovahu mezi "rovnocennymi" staty komunity Interbull a také vice zvyraznil
nerovnosti mezi nimi a to jak v technické, tak v ekonomické oblasti. Nerovnosti lze hlavné
pozorovat mezi velkymi a malymi staty, a hlavn€ mezi rozvinutymi a rozvojovymi zemémi.
To mélo za nasledek uvédomeni Clenskych stath, Ze jejich populace nejsou dostatecné velkeé,
aby dosdhly vysoké presnosti. Rozhodli se spojit své Usili a vytvofit konsorcia pro sdileni
genotypu (Chavinskaia a Sciences, 2017). Na druhou stranu rozvoj genomické selekce velmi
pomohl malym populacim jako byl tieba Brown swiss a novy pfistup zptsobil ptimo revoluci.
Od té doby po pouhych nekolika letech v roce 2014 se spolecnost Intergenomics vyvinula v
tzv. Intergenomics 2.0 a nyni se stala rutinni sluzbou poskytovanou spolecnosti Interbull
¢lenskym zemim, které se k dohodé ptipojily (Santus, 2019).

23



Dale je velmi zajimavé vyuziti dat z Interbull databaze pro zvySeni spolehlivosti
hodnoceni mladych plemennych bykti u malych &lenskych zemi jako je Ceské republika.
Zvyseni spolehlivosti je jak u PH, tak GEPH. U plemenné hodnoty je vliv pfidanych
Interbullovych udaja vétsi. Projevuje se zde jednak zvétSeni soubort uzitkovosti, ale i zvySeni
poctu referencnich provérenych genotypovanych plemenikt. Dulezité je predevSim zvyseni
spolehlivosti pfedpovédi PH, nebot’ GEPH je nadstavba nad PH (Ptibyl et al., 2016).

V celosvétové populaci dojeného skotu prevlada pouze nékolik plemen a pravidelna
celosvétovd vymeéna genetického materidlu mezi mistnimi populacemi je bézné jiz nékolik
desetileti. Vysledkem této Cinnosti bylo vyvinuti multilateralniho systému hodnoceni, ktery
kombinuje nezpracované zaznamy napfi¢ zemémi. Nicméné kombinované genetické
hodnoceni napfi¢ zemémi je stale vyjimkou. V dusledku toho Interbull provadi mezinarodni
genetické hodnoceni pro 7 mléénych farem, kde vyuziva de-regresované domaci plemenné
hodnoty jako pseudofenotypy pro vicenasobné hodnoceni napiic zemémi (Boerner et al.,
2022).

3.4.1 MACE (Multi Trait Across Country Evaluation)

Metoda souhrnného celosvétového hodnoceni plemenikti a piepocitavani celosvétovych
plemennych hodnot do méfitek a podminek jednotlivych zemi (Ptfibyl et al., 2016). Tato
metoda umoznuje integrovat vSechny dostupné informace o zvifeti napfi¢ zemémi prostiedim
a oblastmi produk¢nich systémt. Dale umoziuje porovnani plemennych hodnot na
mezinarodni arovni. Nicméné, genomické informace se v MACE nepouzivaji, ale pouzivaji se
v genomickém MACE pro mladé holstynské byky. U plemena Brown Swiss se genomické
informace vyuzivaji v intergenomice. (Schaeffer, 2001).

3.5 Vyjadreni plemenné hodnoty

Komplexni zaméfeni soucasného Slechténi zahrnuje do svého programu funkéni a
produkéni ukazatele, ke kterym fadime pfimé a nepifimé znaky zdravi. Soucasti programt
byvaji Casto ukazatele jako je dlouhové€kost, piezitelnost, odolnost vici vyskytu riiznych
nemoci, zejména klinickych mastitid a onemocnéni paznehtii. Dale reprodukéni a metabolické
zdravotni poruchy. Napfiklad index zdravi koncetin, vemene a dalSich nemoci je soucasti
severského indexu NTM. V Némecku je pfi selekci vyuzivan komplexni index zdravi, ktery
se sklada ze sub-indexu zdravi vemene a paznehti, poruch reprodukce a metabolismu.
Podobné je tomu i1 ve Velké Britanii a Kanad&. Ve Velké Britanii vyuzivaji Profitable
Lifetime Index (£PLI), ve kterém je zahrnuto zdravi vemene, koncetin a ptezitelnost. V
Kanad¢ zohlednuji v indexu celoZivotni uZitkovosti (LPI) jak pfimou, tak nepiimou selekci na
zdravi, tedy odolnost vici klinické mastitidé a nemocem paznehtii, skore somatickych bunek
a zivotaschopnost (Krupova et al., 2023).
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351 SIH

Selekéni index zahrnuje vice vlastnosti zvifat a urcuje jejich relativni dilezitost vici
jinym vlastnostem. V Ceské republice se selekéni index holstynského skotu zamétuje
predevsim na vlastnosti souvisejici s produkénimi schopnostmi jako je mnozstvi mléka, obsah
tuku a bilkovin v mléce, ale také na zdravotni stav zvitat a jejich plodnost. Podil zastoupeni
jednotlivych znakovych skupin v SIH je produkce 49 %, plodnost 15 %, zdravi vemene 7 %,
dlouhovékost 5 % a exteriér 24 %. Vyvoj selekéniho indexu je neustaly proces, ktery se
pfizptisobuje novym vyzvam a technologiim.

Selekéni index Ceského holstynského skotu (SIH) se pocita pro byky, kteti maji podil
krve H nebo R alesponn 75 %, nebo maji k dispozici vSechny PH, ze kterych se index sklada
bez ohledu na zdroj dat.

SIH se pocita pro kravy, které maji podil krve H nebo R alespoil 75 %. Kravy plemene
R vSak museji mit otce plemene R100 nebo jejich otec musi byt zapsan do plemenné knihy
holstynského plemene. DalSi moznosti je, Ze jsou ogenotypovany nebo maji plemenné
hodnoty stanoveny a zaroven byly hodnoceny na exteriér bonitérem. V piipadé jalovic se SIH
pocita pro genotypované jedince.

Vypocet selekéniho indexu SIH:

SIH = 0,225 * RPHblkkg + 0,115 * RPHtukkg + 0,11 * RPHblk% + 0,04 * RPHtuk% + 0,15
* RPHpldc + 0,07 * RPHsb + 0,05 * RPHdIh + 0,06 * RPHkon + 0,0225 * RPHpaz + 0,01 *
RPHpzz + 0,0175 * RPHcho + 0,0375 * RPHhv + 0,025 * RPHpuv + 0,0225 * RPHzv +
0,0125 * RPHrzs + 0,01625 * RPHvzu + 0,01625 * RPHds

Vypocéet dil¢iho indexu produkce mléka:
DSI-MLK = 0,46 * RPHblkkg + 0,235 * RPHtukkg + 0,225 * RPHblk% + 0,08 * RPHtuk%

Vypocet dil¢iho indexu konéetin:
DSI-KON = 0,54545 * RPHkon + 0,20455 * RPHpaz + 0,09091 * RPHpzz + 0,15909 *
RPHcho

Vypocet dil¢iho indexu vemene:
DSI-VEM = 0,28846 * RPHhv + 0,19231 * RPHpuv + 0,17308 * RPHzv + 0,09615 *
RPHrzs + 0,125 * RPHvzu + 0,125 * RPHds (PLEMDAT s.r.o0., 2022)

Plemenné hodnoty pro plemeno ¢esky Holstyn jsou oficialné k dispozici na webovych
strankdch svazu chovatelli holStynského skotu, kde jsou pravidelné¢ aktualizovéany.
Nejaktualnéj$im vydanim je vydani z dubna 2023.
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3.5.2 Produkéni index pro némecké holStynské plemeno

Plemenné hodnoty charakterizuji geneticky potencial jednotlivych zvitat a predstavuji
vhodny nastroj pro jejich objektivni hodnoceni a vybér. V soucasné dob¢ jsou genomické
plemenné hodnoty pro skot némeckého holstynského plemene odhadovany pro vice nez 50
individualnich znakt a shrnuty v riznych relativnich indexech. Aby bylo mozné stanovit
Slechtitelské hodnoty pro tento velky pocet znakd, je nutné vytvofit komplexni systémy pro
zaznam prislusnych fenotypt a intenzivné propojit rizné zdroje informaci. Zdrojem téchto
informaci je mési¢ni testovani mlééné uzitkovosti a jeji parametry, jako je mnozstvi mléka,
obsah tuku, bilkovin a laktozy. Déle se stanovuje obsah somatickych bun¢k jako kvalitativni
parametr mléka. Dilezité také je shromazd’ovani zdravotnich udaja zvitat (Schmidtmann et
al., 2020).

Pro némeckeé holstynské plemeno se odhaduje velké mnozstvi plemennych hodnot.
Bohuzel toto mnozstvi informaci komplikuje vybér vhodnych chovnych zvifat. Vyvoj nového
produkéniho indexu zohlediiuje vSechny zakladni Slechtitelské znaky podle jejich
ekonomického vyznamu. Vysoky ekonomicky vyznam ma zejména zdravi zvitat v chovu
mlécného skotu. Vyrobni index ma nasledujici rozpolozeni: vyroba 36 %, zivotnost 28 %,
zdravotni stav 14 %, plodnost 10 %, vlastnosti telat 7 % a kondice telat 5 %. Nova produkéni
hodnota umoziuje selekci na farmé. Samice tvoti zaklad pro ekonomicka rozhodnuti v chovu.
Dil¢i hodnoty produkce a funkénosti nového produkéniho indexu 1ze pouzit k optimalizaci
rozhodnuti o selekci a pareni. Zemédélci tedy mohou rozhodujicim zplisobem zvysit
ekonomickou efektivitu svych ¢innosti (Schmidtmann et al., 2020).

3.5.3 Index zdravi holstynského skotu

V minulych letech byla provadéna intenzivni selekce holstynského plemene na vyssi
2021a). Mlécna uzitkovost skotu se za posledni 30 let ztrojnasobila (Pesek et al., 2017). U
vysoce uzitkového mlééného skotu se ¢asto vyskytuje vysoka prevalence onemocnéni spojena
zdatnosti, které se projevuji jako Spatné vyrovnavani se s infekénimi i neinfekénimi stresory
(Bronzo et al., 2021). Bylo dokazano, Ze existuji negativni genetické korelace mezi mlécnou

wrwe

selekci na vyssi dojivost (Pesek et al., 2017).

Nyni se genetické selekéni programy stale vice zaméfuji na zvySovani a zlepSeni
odolnosti vii¢i chorobam a zdravotnim porucham, které jsou spojeny s lepSi uzitkovosti
(klinick4 mastitida, onemocnéni paznechtl atd.), welfare a dlouhovékosti krav. Je vSeobecné
znamo, ze nemoci jako mastitida, poruchy paznehtli a nohou, metabolické a reprodukéni
problémy véazné naruSuji pohodu dojnic (Zavadilova et al., 2021a). Plemenné hodnoty pro
plemeno némecky HolStyn jsou oficialné k dispozici od dubna 2019. Publikovany jsou Ctyfti
komplexy znakl zdravi, mezi tyto komplexi patii zdravi vemene, zdravi kopyt, reprodukéni
zdravi a metabolické zdravi. Uvedené komplexy znakii jsou kombinovany v relativni
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plemenné hodnot¢ zdravi. Pfimé zdravotni znaky jsou stale Castéji zahrnovany do narodnich
Slechtitelskych cilti pro mléény skot (Schmidtmann et al., 2020).

Pro konstrukci ¢eského selekéniho indexu zdravi (IZ) bylo nejprve nutné stanovit jeho
Slechtitelsky cil, kterym je zvyseni odolnosti holstynského skotu vi¢i onemocnénim vemene a
paznehtll. V ramci tohoto procesu vsak bylo dulezité také brat v potaz stavajici Slechtitelské
cile, jako jsou produkéni a funkéni ukazatele nebo ziva hmotnost krav, které jsou specifické
pro dané plemeno. Navic byl zohlednén aktudlni souhrnny selekéni index plemene SIH. Pro
vypocet selekéni odezvy byly pouzity obecné principy teorie selekénich indext, které byly
implementovany v maticovém programu v prostiedi SAS, vyvinutém Piibylem a kol. (2004).
Vysledkem byla pfedpokladana selekéni odezva pro znaky zdravi a také pro vybrané znaky
stavajiciho Slechtitelského cile. Celkové byla respektovana potieba zlepSeni zdravi a odolnosti
holstynského skotu, ale zaroven byl zachovan selekéni pokrok u stavajicich Slechtitelskych
cila plemene (Krupova et al., 2023).

Byly vytvoreny tii rGizné varianty selekce s ucelem posouzeni soucasného stavu
selekce pomoci indexu SIH (varianta 1), prezentace moZnosti pro jeji optimalizaci (varianta 2)
a pro piipadné rozsiteni SIHu o znaky IZ (varianty 3a a 3b). Hlavnim cilem bylo nastavit
slozeni 1Z tak, aby bylo slucitelné se stavajicim SIHem a zaroven vyuzit objektivni parametry,
tedy vypocet o¢ekavané selek¢éni odezvy a jeji spolehlivost (Krupova et al., 2023).

Tab. 1: Selekéni zisk! ve zdravi a vybranych znacich §lechtitelského cile dle varianty
indexu? (Krupova et al., 2023)

Varianta selekce (indexu)?
Ukazatel (jednotka) Soucasny Optimalni Soucasny SIH + vyvazeny IZ (SIH:1Z)
1) SIH bez 1Z 2)SIH+1Z 32)86:14 |  3b)93:7
geneticky:
KM (ptipad) 0,000 -0,001 -0,006 -0,003
% | OPC (ptipad) -0,005 -0,007 -0,008 -0,006
= | produkce mléka (kg) 298 347 296 298
% plodnost (%) 0,73 0,50 0,75 0,74
E hmotnost krav (kg) 0,79 -0,89 0,98 0,88
dlouhovékost (dny) 37 51 38 37
ekonomicky (K&) 2272 2918 2293 2287
Spolehlivost indexu (%) 60 85 63 67

Vlastni vypocet indexu zdravi (Krupova et al., 2023):

IZ =0,45 * RPHKM + 0,30 * RPHOPC + 0,10 x RPHOPI + 0, 15 * RPHOPN
e RPH — relativni plemenna hodnota zvifete vypoctend pro znaky zdravi
e KM — klinicka mastitida

e OPC — onemocnéni paznehtli celkem
e OPI — onemocnéni paznehtil infekéni
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e OPN — onemocnéni paznehtli neinfekéni

Prvnim krokem ke zlepSeni zdravi byl sbér dat na narodni urovni, nasledna analyza a
hodnoceni nasbiranych dat. Vysledkem bylo zjisténi, ze choroby vykazuji aditivni genetickou
variabilitu vyuzitelnou ve Slechténi. Pro vétsi efektivitu v ramci Slechténi se pouzivaji
indikéatorové znaky, které byly siln€¢ geneticky korelované se znaky zdravotnimi. Indikatorové
znaky maji vyssi dédi¢nost, jsou obvykle snadno méfitelné a maji obvykle niz§i nakladovost
(Zavadilova et al., 2021a).

Technologicky pokrok a zdokonaleny sbér dat zvySily dostupnost genomickych
odhadovanych plemennych hodnot a fenotypovych informaci o chovech dojnic. Kombinace
fenotypovych informaci a GEBV vedla k modeliim s nejvyssim skore pro predikci preziti a
zejména zlepSila ¢asnou predikéni vykonnost. Vybérem jalovic s nejvyssi predikovanou
pravdépodobnosti pfeziti by bylo mozné v praxi realizovat zvyseni pfeziti na rovni populace
(Heide et al., 2020). V poslednich desetiletich se geneticky zisk u znaki mlé¢né uzitkovosti
holstynskych plemen neustale zvySoval a diky genomické selekci se témét zdvojnasobil. V
posledni dobé se do celkového indexu uZitkovosti v mnoha zemich dostaly nové funkéni
znaky a znaky chorob. Zvlasté dulezité jsou v této souvislosti mastitidy a choroby paznehtt,
které se zdaji byt nejéastéjSim diivodem vytazovani krav s rostoucim vyskytem (Schneider et
al., 2023).

3.5.3.1 Mastitida

Mastitida je zanétlivé onemocnéni mlécné zlazy, které postihuje v malé ¢i vétsSi miie
vétsinu savcl. Toto onemocnéni mize, ale nemusi byt infek¢ni. V chovech skotu se nejéastéji
vyskytuje forma infek¢ni. Mastitida patii K nejvyznamnéjSim a nejnakladnéj$im nemocem
v chovech skotu, ale i ovci a koz, a zpusobuje nejveétsi ekonomické ztraty v mlékarenském
prumyslu. Zanét mlécné zlazy je multifaktoridlni onemocnéni, které zplisobuje celd tada
mikrobil, ale také technologie ustajeni a fyziologické ¢i morfologické aspekty ze strany
dojnice (A. Gunay a U. Gunay, 2008). Z bakterialnich patogenti jsou nejvyznamnéjsi bakterie
rodu Streptococcus a Staphylococcus (Poutrel, 1982). K imunitni reakci dojnice je poticba
vysoce specifického patogenu, protoze dané patogeny vyvoldvajici mastitidy, zptsobuji
odlisné imunitni reakce (Thompson-Crispi, 2014). Dale také Escherichia coli zpusobuje
Sirokou Skalu infekci a je popisovana jako jedna z nej€astéji izolovanych etiologickych agens
spojenych s intramamarni infekci skotu (Tahar et al., 2020).

V tabulce 2 mizeme vidét zastoupeni jednotlivych patogent, které byly nalezeny
v mlécné Zlaze pii diagnostikované klinické mastitidé. Z vysledkii vyplyva, Ze nejcastéji
zastoupenymi patogenem byly opravdu bakterie rodu Staphylococcus.

Mezi klinické pfiznaky fadime snizenou produkci mléka, zvyseny pocet leukocytl v
mléce, zmeénéné slozeni a vzhled mléka, zvySenou télesnou teplotu a zarudlé, teplé a oteklé
vemeno, nebo mlécné Ctvrti a poslednim piiznakem je niz8i reprodukéni schopnost u
laktujicich krav (A. Gunay a U. Gunay, 2008).
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Tab. 2: Pavodci mastitid izolovani z mléénych 714z holstynskych krav s klinickou mastitidou
béhem 90 dnt po porodu (A. Gunay a U. Gunay, 2008)

Patogen Pocet krav Skupina | (n = 45) Skupina Il (n = 45)

Staphylococcus spp. 38 13 25

Corynebacterium
spp.

11 7

Escherichia coli

Streptococcus spp.

NN | O ~

Kvasinky

Enterobacter spp.

Bacillus subtilis

P W N O|W

Sm¢és patogenti

AN P W O[O

Bakterialn€ negativni

V zemich jako je Austrdlie, USA, Velkd Britanie, Némecko, Rakousko a
Lucembursko se pouziva genetické hodnoceni odolnosti vi¢i mastitidé. Oproti témto zemim
vyuziva Kanada celkovy index pro odolnost vi¢i mastitidé. Celkovy index se sklada z
linearniho modelu s vice znaky, kde je n€kolik klinickych mastitid spolu se somatickymi
znaky, bunéénym skore a znaky typu. Index je rovnomérnou kombinaci relativnich
plemennych hodnot pro vyskyt CM u krav po prvnim oteleni 8 CM u krav v pozdé¢jSich
laktacich. U pozd¢jsich laktaci se hodnoti skore somatickych bunék hodnoceného v prvnich
tiech laktacich (Zavadilova et al., 2021a).

Odhad PH na zvySeni odolnosti proti klinické mastitidé

Pro slechténi na zdravotni stav dojeného skotu je odhad plemenné hodnoty pro vyskyt
klinické mastitidy zasadni. Ma vést ke snizeni vyskytu klinické mastitidy u dojnic zvySenim
jejich odolnosti vii¢i této nemoci (Zavadilova et al., 2021b). JiZ fadu let je potvrzena urcita
mira dédi¢né vnimavosti k mastitiddm, které ovliviiuji snadnost pronikani infekce (Poutrel,
1982). Jednonukleotidové polymorfismy (SNP) v mikroRNA (miRNA) a jejich cilova
vazebna mista ovliviiuji miRNA a podileji se na biologickych procesech a nemocech, v¢etné
Casté mastitidy skotu, ktera se vyskytuje v souvislosti se zanétem mlécné zlazy (Jiang et al.,
2019). Vyznamné SNP byly identifikovany v intergennich nebo intronickych oblastech Sesti
gend, o nichZ je zndmo, ze jsou klicovymi sloZzkami imunitniho systému (konkrétné€ CXCRI,
DCK, NOD2, MBL2, MBL1 a M-SAA3.2). Tyto SNP by mohly byt povazovany za
kandidaty pro budouci genetickou selekci na odolnost vi¢i mastitidé (Moretti et al., 2021).
Elektrickd vodivost mléka a rychlost toku mléka jsou potencidlnimi ukazateli pii selekci
zamétené na odolnost viici mastitidé (Samaraweera et al., 2022). U holstynského skotu v
Ceské republice se doposud §lechti na zdravotni stav vemene nepfimo pomoci plemennych
hodnot pro pocet somatickych buné€k, pro exteriérové znaky jako jsou znaky linearniho popisu
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vemene. Tyto plemenné hodnoty se odhaduji samostatné podle specidlnich metodik a
nasledné vstupuji do selekéniho indexu (Zavadilova et al., 2021b).

Pro vSechny znaky mastitidy byla odhadnuta nulova mira heritability, jak pfi normalni,
tak pii logitové stupnici. Dédi¢nost prumérné denni elektrické vodivosti mléka (EC) se
pohybovala v rozmezi od 0,02 do 0,11 a dédi¢nost pro rychlost toku mléka (FR) se
pohybovala od 0,02 do 0,14. Na zaklad¢ odhadt dédi¢nosti pro mastitidu nelze dojnice pfimo
selektovat na odolnost vi¢i mastitidé, ale neptima selekce prostfednictvim EC a FR je mozna.
(Samaraweera et al., 2022).

Dale by byla mozna selekce na pocet somatickych bunék, kde byla prokazana
genetickd korelace mezi poctem somatickych bunck a stavem infekce vemene. Nutno vSak
podotknout, ze vybér pro nizky pocet somatickych bun€k by mohl poskodit schopnost zvitete
iniciovat odpovidajici imunitni odpovéd’ na patogeny (Cooper, 2015).

Dalsi metoda, kterou mizeme pouzit na zvySeni odolnosti proti klinické mastitidé je
Slechténi na zakladé molekularné genetickych dat. Metoda zvysuje odolnost prostfednictvim
roz§ifovani piiznivé frekvence alel v populacich mlé¢ného skotu. Tato metoda je povazovana
za udrzitelnou a dlouhodobou strategii. Je prokazano, ze lze dosahnout velkého pokroku
V mastitidé¢ naslednym genetickym odhadem a selekci plemeniki, ktefi vytvareji piiznivé
vlastnosti vemene. Jedna se o fenotypy se zvySenou konstituci vemene. Pii genetickém
hodnoceni je velmi vyznamnym a praktickym indikatorem znak PSB (celkovy pocet
somatickych bun€k). Tento znak ma siln€ pozitivni vztah s vyskytem mastitid (Jiang et al.,
2019). Vyssi PSB je pozorovan u hlubSich vemen s vétSimi a objemnéj$imi zadnimi ¢tvrtémi,
které jsou v nizsi poloze nad stanim.

Pocet somatickych bungk se zvysuje pfi mastitidé az o n&kolik fadd, z 10% na 107 v |
ml mléka. V normalnim mléce se povazuje za limitni hodnotu PSB ve &tvrtovém vzorku 10°
v 1 ml mléka. Platnd legislativa (Natizeni ES 853/2004, Natizeni ES 1662/2006) uvadi jako
kritérium pro syrové kravské mléko limit pro pocet somatickych bunék, a to 400 000 v 1 ml
mléka. (Navratilova et al., 2012). Dale znak CPM (celkovy pocet mikroorganismi) V
poslednich letech ptispé€l k rychlému genetickému zlepSeni, diky velké odezvé na genomickou
selekci byku (Jiang et al., 2019).

Odhad GEBYV na zvySeni odolnosti vi¢i klinické mastitidé

Predkladand metodika odhadu genomickych plemennych hodnot na zvySeni odolnosti
vici klinické mastitidé (GEBV KM) u holstynského skotu od Zavadilové et al. (2021b)
pfinasi v CR zcela novou metodu, kdy se jednd o selekci na pfimy znak. Jedna se o zcela novy
navrh metodiky, ktera vychazi zjiz pouZivanych postupi Slechténi v CR a vhodné je
doplituje. V Ceské republice se v soucasnosti vytvaii systém odhadu plemennych hodnot pro
znaky zdravi u dojeného skotu s konkrétni aplikaci u holStynského plemene. Predkladana
metodika zapada do systému Slechténi na odolnost vii¢i nemocem pro dojny skot a vyznamné
jeho vyvoj podpofi.
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Vysledkem jsou GEBV KM pro odhad nahodného efektu jedince, pro vsechny jedince
zahrnuté do vypoctu a spolehlivosti téchto hodnot. Vyse odhadti plemennych hodnot je ptimo

umérnd vyssi nachylnosti na vyskyt KM u jedince. Zvitata s nizkou PH jsou ta, ktera jsou
proti KM vice odolna (Zavadilova et al., 2021b).

Popis metody vypoctu:

Pouzitd metoda odhadu byl linearni viceznakovy animal model a jednokrokova
metoda genomického odhadu (Misztal et al. 2014). Varian¢né-kovarian¢ni matice pouzité pro
vypocet byly odhadnuty v pifedchozim vypoctu a jednalo se 0 rezidualni varianéné-
kovarianni matice, Varian¢né-kovariancni matice permanentniho prostredi a aditivni
varian¢né-kovarianéni matice. Ve viceznakovém modelu byly pouZity dva typy modelové
rovnice. Prvni pro KM a pro primérny PSB za laktaci a druhou pro znaky linearniho popisu,
kde byl pouzit linearni animal model s modelovou rovnici.

Priiméry odhad genomickych plemennych hodnot pro vybrané skupiny zvifat jsou
uvedeny v tabulce 3 véetné percentili. Cim vyssi je hodnota GEBV, tim vysii je vyskyt KM.
Priimér genotypovanych bykt je nizsi nez primér krav, ktery je naopak vyssi nez celkovy
primér. Podle GEBV lze rozlisit zvitata s riznym genetickym zakladem pro vyskyt KM

(Zavadilova et al., 2021Db).

Tab. 3: Primérné genomické plemenné hodnoty pro klinickou mastitidu
(Zavadilova et al., 2021b)

Smérodatna

Skupina Potet Primér Minimum PR 10 PR25 PR75 PRY90 Maximum
odchylka
Celkem 172922 0,022 0.050 -0.301 -0.034  -0,006 0,052 0,086 0,329
Jedinei s rodici 148949 0,025 0,053 -0.301 -0,038 0,008 0,058 0,091 0329
Byei 7284 0,017 0,065 -0,235 -0.063  -0,024 0,058 0,099 0,253
Kravy 141 665 0,026 0,052 -0.301 -0,037  -0,007 0,058 0,091 0.329
Genotypovani
5154 0,019 0,071 -0,235 -0,072  -0,030 0,068 0,110 0,253
byci
Genotypované
21640 0,028 0,078 -0,301 -0,072  -0,025 0,081 0,128 0,329
kravy
Kravy s
62933 0,031 0,053 -0.216 -0.036  -0,004 0,065 0,098 0.307
fenotypy
Genotypované
4641 0,034 0,078 -0.216 -0.066  -0,019 0,087 0,134 0.298

kravy s fenotypy

PR - percentil
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3.5.3.2 Zdravi paznehtt

Onemocnéni paznehtli patii spolu s mastitidou k nejcastéji se vyskytujicim
onemocnénim, které zplisobuji znacné ekonomické ztraty, a patii tedy k nejnakladnéjSim
onemocnénim dojnic. Onemocnéni paznehtd, diky bolestivé chiizi snizuje pohyblivost a
nasledné snizuje i1 pfijem krmiva. To méa za nasledek zhorSeni mléc¢né uzitkovosti. Kromé
mlééné uzitkovosti se také zhorSuje plodnost a zvysuje se riziko pro vznik jinych onemocnéni.

Ve vyspélych zemich, mezi které patii USA, Anglie, Francie, Nizozemi, Némecko,
Dansko nebo Kanada, se vyskytuje kulhani dojnic ve vys$i 14 % az 40 %, avSak vyskyt muze
byt pii odborném pozorovani 1 mnohem vys§i. Mezi nejcastéjSi onemocnéni a poruchy
paznehti patéi digitalni dermatitida, interdigitalni dermatitida, nekrobaciloza, laminitida,
Rustenholzliv vied nebo hnisavé dutd sténa. Nové fadime mezi nemoci paznehtl 1 tylom a
otok, které se téz vyznamné podileji na kulhani dojnic (Zavadilova et al., 2020). Naptiklad ve
Spanélsku se sleduje u holstynskych krav Sest infekénich a neinfekénich onemocnéni
paznehtll mezi které patii dermatitida, vied na chodidle, onemocnéni bilé ¢ary, hyperplazie
interdigitalu, nekrobacildza a chronicka laminitida (Zavadilova et al., 2019)

V metodice od (Zavadilova et al., 2020) jde o odolnost vii¢i nemocem paznehtd u
hol3tynského skotu v Ceské republice. Uvedena metodika zapada do uvedeného systému
Slechténi na odolnost viici nemocem paznehtil. Zaroven piinasi informace nutné pro Slechténi
spojené se znaky zdravi paznehtii zaloZzené na pifimém sledovani vyskytu chorob u
hol3tynského skotu v Ceské republice. Dale umoziuje vyuZiti pro tyto znaky a odhad PH.
Jedinou podminkou je znalost zakladnich udaji o vyskytu nemoci.

Cilem prace od Zavadilové et al. (2020) bylo vyhodnoceni vztahti mezi znakem
nemoci paznehtl celkem a znakem kulhéni. Pro odhad genetickych parametri byl pouzit
linearni animal model s opakovatelnosti, ktery zohlednil vice laktaci na kravu. Odhady
genetickych korelaci byly provedeny modely dvouznakovymi (obr. 2) a odhady koeficientu
dédivosti byly provedeny jednoznakovymi modely (obr. 3). Mezi kulhanim a nekrobacilézou
byla nalezena silna geneticka korelace. O néco slabsi korelace byla mezi kulhanim a
infekénimi nemoci. Ostatni korelace byly podstatné nizsi. V zavéru prace konstatuji, Ze na
zakladé nizkych, fenotypovych, a hlavné genetickych korelaci, je kulhani odliSna vlastnost.
Tudiz by se mélo vyhodnocovat samostatné, tedy neni vhodné kulhani kombinovat s
nemocemi paznehtt.

Na (obr. 3) jsou uvedeny ziskané koeficienty dédivosti, ze kterych mizeme vy¢ist, ze
vSechny hodnocené znaky vykazuji genetickou slozku. Mzeme je tedy zmenit Slechténim.
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Obr. 2: Genetické korelace mezi kulhanim, skupinami nemoci paznehti a
jednotlivymi nemocemi dle (Zavadilova et al., 2020)

Infekéni Neinfekéni Kulhani Viedy Dermatitidy Nekrobaciloza
nemoci nemaoci
paznehtl paznehtl

Obr. 3: Koeficienty dédivosti u jednotlivych vlastnosti dle (Zavadilova et al., 2020)

Cilem studie od Zavadilové et al. (2019) bylo ptedpovédét GEPH pro choroby a

poruchy paznehtti v Ceské republice u holstynského skotu a porovnat vysledné konvenéni a
genomické Slechtitelské hodnoty pii vysokych a stfednich vahach 80 % a 50 % genomickée
informace. Pro pfedpovéd’ PH a nasledné dédi¢nosti byl pouzit jednorozmérny linearni model.

Modelova rovnice byla nasledujici:
Yijkm = PARITY; + HERD;j + MONTH-YEARK+ PE| + Am + Eijkim
Yijkim je analyzovany znak (ID, NID, OCD) definovany jako 0/1 vyskyt za laktaci

PARITYi je vliv tfidy parity i (1-5 Grovni parity)
HERD;je vliv stada j (13 (ID), 14 (NID) a 35 (OCD) trovni)
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e MONTH-YEAR« je vliv mésice oteleni v roce (8 urovni)
e PEjje ndhodny trvaly vliv prostiedi na kravu

e An je nahodny aditivni geneticky ucinek

e Ejjuim je ndhodny rezidualni efekt

Modelova rovnice byla pro kazdy model stejna, a to pro konvenc¢ni i genomickou predikci.
Pro predpovéd genomickych plemennych hodnot byl pouzit jednokrokovy postup.
Genomickd matice vztahi G byla vypocétena podle odchylek od priméri pozorovanych
alelickych frekvenci a standardizovana pomoci déleni pramérmé hodnoty diagonaly G.
Standardizace prob¢hla tak, aby primérna hodnota prvka diagonaly byla rovna jedné. Déle
byla transformovana tak, aby prvky aditivni matice ptibuznosti rodokmenu pro genotypovana
zvitata A22 a prvky matice G m¢ly stejnou prumérnou hodnotu.

Vysledné ptedpoveédi zahrnovaly konvenéni plemenné hodnoty (BV), genomické
plemenné hodnoty se zahrnutou 50% genomickou piibuznosti (GEBV50) a hodnoty se
zahrnutou 80% genomickou piibuznosti (GEBV80). Zavérem studie od Zavadilové at el.

(2019) je, Ze pro genetické hodnoceni zdravotnich znaki v Ceské republice jsou nejdiilezité]si
diagndzy jako kulhdni, dermatitis digitalis a interdigitalis, nekrobacil6za a viedy.

Ve studii od Schneider et al. (2023) byla provedena genomicka analyza za Gc¢elem
detekce a presného zmapovani QTL. Za timto ucelem byl pouzit odhad genetickych
parametrt, provedenim GWAS a naslednou detekci genomickych oblasti s vyznamnymi
lokalnimi genetickymi korelacemi a sdilenymi genetickymi efekty, které kontrastuji 3 znaky
produkce mléka se 7 znaky chorob.

O této problematice je vSak znamo jen velmi malo. Za timto Géelem bylo vyvinuto
nékolik nastroju pro detekci lokalnich genetickych korelaci. V této studii se Schneider et al.
(2023) pokusili o podrobnou analyzu znakd produkce mléka, chorob a jejich vzajemnych
vztahll na vzorku 34 497 50K genotypizovanych némeckych holstynskych krav se zdznamy o
produkci mléka, chorobach paznehtli a vemene. Pro odhad dédi¢nosti a genetické korelace
provedli kvantitativni genetickou analyzu zaloZenou na rodokmenech. Dé&di¢nost znakt
chorob byla vétSinou nizkd a s vyjimkou mastitidy se témef u zZadného z nich neobjevila
vyznamna globalni korelace s produkci mléka. VSechny znaky chorob vykazovaly nizkou
incidenci s vyjimkou digitalni dermatitidy (pfiblizné 20 %) a mastitidy (16 %). Dédi¢nosti na
stupnici odpovédnosti byly nizké az stiedni s rozsahem od 0,02 laminitida do 0,19
interdigitalni hyperplazie a dolni 95% kvantil dédi¢nosti pro onemocnéni bilé cary a
laminitidy se blizil 0. Dédi¢nosti pro znaky produkce mléka byly stfedni az vysoké.

Dale studie od Schneider et al. (2023) ukazuje potencial k odhaleni sdilenych
genetickych oblasti ovlivitujicich kvantitativni znaky. To vrhé svétlo na detailni genetickou
provazanost mezi znaky mlécné uzitkovosti a chorob, coz je dilezité téma ve Slechténi
mlécného skotu, protoZe by mohlo umoznit lepsi rozhodovani o genomické selekci na zdkladé
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informativnosti a vlivu specifickych regionti na vyvazeny chov krav s ohledem na mlé¢nou
uzitkovost a odolnost vii¢i chorobam.

3.5.3.3 Metabolické zdravi

Vysoko uzitkové dojnice prochazeji nékolika zménami béhem svého cyklu biezosti a
laktace v prabéhu roku. Pii zaCinajici laktaci probihaji slozité adaptacni procesy, které
umoziuji zvitfatim udrzeni energetické a zivinové homeostazy. Mnoho krav se vSak nedokéaze
uspésné vyporadat s genetickou zatézi, kterou predstavuje splnéni pozadavkl metabolicky
prioritni mlééné zlazy. Tento metabolicky tlak v kombinaci se stresem vyvolava fadu
nezadoucich ucinkd ovlivitujici produkéni a reprodukéni vykonnost, imunitni systém a
celkovou pohodu dojnic. Déle obdobi bfezosti a teleni v kontextu téZké negativni energetické
bilance (NEB) miize vést k vaznému naruseni fyziologické rovnovahy (Bronzo et al., 2021).

Komplex znakl souvisejici s laminitidou je ovlivnén zménami ve vyzivé na pocatku
laktace, kdy se chovatelé snazi plsobit proti NEB krmenim krmivem bohatym na vysoky
obsah koncentrati. To vyvolava subakutni bachorovou aciddzu, ktera je siln€ spojena s
laminitidou (Schneider et al., 2023). KdyzZ se objevi NEB, indukuje se mobilizace télesného
tuku, bilkovin, volnych mastnych kyselin (FFA) a aminokyseliny jsou vyuzity
glukoneogenesi jako zdroj energie (Bronzo et al., 2021).

Ketoza (KET) je jednou z castych metabolickych poruch, ktera se vyskytuje
piredev§im v cCasné laktaci. Kravy s ketdzou maji niz§i mlénou uzitkovost a reprodukéni
vykonnost. Pro lepsi pochopeni genetického pozadi KET byla provedena celogenomova
asociacni studie pomoci ¢ipu Illumina BovineSNP50 BeadChip. K zaélenéni genomickych
dat do modelu prahové spolehlivosti byla pouzita jednokrokova genomicka metodika BLUP.
Vysledky GWAS jsou uvedeny jako podil rozptylu vysvétleného 20 okny SNP. Sest
genomickych oblasti na Bos taurus na autozomech 10, 13, 14 a 25 vykazovaly asociaci s
KET. Nejzajimavéjsi je, ze nékolik kandidatnich genti, véetné diive popsanych gentt BMP4,
HNF4A a APOBR, a nov¢ identifikovanych geni SOCS4, GCH1, ATG14, RGS6, CYP7AL a
MAPK3 se podili na metabolismu inzulinu nebo lipidi, coZ naznacuje podil genl

souvisejicich s energetickym metabolismem na genetickém zakladu KET (Huang et al.,
2019).
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Obr. 4: Manhattantv graf pro podil genetického rozptylu vysvétleného posuvnymi
okny 20 SNP dle (Huang et al., 2019).

Je zajimavé podotknout, ze jen malo studii se zabyvalo molekularnimi adaptacemi
bachorového epitelu béhem peripartdlniho obdobi. Tyto studie odhalily existenci interakci
mezi geny imunitniho systému a témi, které se podileji na ptipravé nastupu laktace (Bronzo et
al., 2021).

3.5.3.4 Reprodukce a plodnost

Rada chovatelsky vyspélych zemi zavadi do svého hodnoceni postup genomického
hodnoceni vybranych vlastnosti plodnosti s pouzitim jednoznakovych modelii a jednokrokové
metody predpovédi GEPH ssGBLUP. Mezi vybrané vlastnosti patii vék pii prvni inseminaci,
vek pfi prvnim oteleni, servis perioda, mezidobi, pocet dnli mezi prvni a posledni inseminaci
u jalovic a pocet dnit mezi prvni a posledni inseminaci u krav. U holstynského skotu se v
Ceské republice v sou¢asné dob& hodnoti pouze usp&snost zapousténi, aviak mezi chovné cile
ve Slechtitelském programu patii 1 délka mezidobi a veék pii prvnim oteleni. Pfesto tyto znaky
plodnosti nejsou doposud soucasti genetického hodnoceni (Pesek et al., 2017).

Pii hodnoceni a zahrnovani riznych znaka plodnosti do $lechtitelskych cilt je mezi
riznymi zemémi vysoka variabilita vCetn¢ ¢lenskych stati organizace Interbull. Nejéastéji
hodnocenou vlastnosti je interval mezi prvni a posledni tspéSnou inseminaci u krav, ktera se
hodnoti naptiklad v Kanadé, Déansku, Finsku, Svédsku, Francii, Némecku, Rakousku,
Svycarsku a Holandsku. Dalsi, ¢asto hodnocenou vlastnosti je délka mezidobi, kterd se
hodnoti v Italii, Irsku, Australii, Velké Britanii, Holandsku, Novém Zéland€, Norsku a
Jihoafrické republice. Servis perioda je hodnocena v Kanadé, Dansku, Finsku, Svédsku,
Némecku, Rakousku, Polsku a Spanélsku. Méné &asto se hodnoti interval mezi prvni a
posledni uspéSnou inseminaci u jalovic. Tato vlastnost se hodnoti pouze v Némecku a

Rakousku a v€k pii prvni inseminaci u jalovic se hodnoti pouze v Holandsku (Pesek et al.,
2017).

Studie od Ortega et al. (2017) provedla hodnoceni 68 jednonukleotidovych
polymorfismt (SNP) v kandidatnich genech, které byly spojovany s genetickymi pfednostmi
pro znaky plodnosti a produkce z hlediska asociace s fenotypovymi métenimi plodnosti v
populaci holstynskych krav. Tato populace byla selektovana na zakladé piedpokladané
ptenosové schopnosti (PTA) pro miru biezosti pro dceru neboli daughter pregnancy rate
(DPR; vysoka, >1, n = 989; nizka, < -1,0, n = 1 285). Kravy s vysokou PTA pro DPR mély
vy$§i pocet biezosti pfi prvnim zapusSténi, méné zapusSténi na jedno poceti a méné otevienych
dnti nez kravy s nizkou PTA pro DPR. Tyto vysledky potvrzuji uZitenost selekce na DPR pro
zlepsSeni reprodukéni funkce navzdory nizké dédicnosti spojené s reprodukénimi znaky. Jedno
nukleotidové polymorfismy ve 12 genech (BDH2, BSP3, CAST, CD2, CD14, FUT1, FYB,
GCNT3, HSD17B7, IBSP, OCLN a PCCB) mély vyznamné asociace se 2 znaky plodnosti.
Zkoumani funkce zastoupenych genii 26 SNP spojenymi s reprodukci se shodnym u¢inkem
naznacuje vyznam steroidnich hormont a imunitni funkce jako determinantli reprodukénich
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funkci. Tato studie prokdzala, ze genetické rozdily jsou spojeny s rozdily ve fenotypu.
Celkem bylo identifikovano 26 SNP u nichz byla stejna alela spojena se zvysenim alespon v
jednom reprodukénim znaku.

Vyuziti genomiky zlepSilo odezvu na selekci funkénich znakti s nizkou dédi¢nosti,
jako jsou napft. mira biezosti dcer (DPR) a produktivni Zivotnost. Velka ¢ast prace tykajici se
plodnosti znakli byla provedena s vyuzitim celogenomového vyzkumu asociacnich studii
(GWAS) k identifikaci genetickych lokust. spojenych s reproduk¢énimi znaky (Ortega et al.,
2017).

Odhad GEBYV pro plodnost

Pesek et al. (2017) ptedstavuji certifikovanou metodiku pro predpovéd genomickych
plemennych hodnot pro plodnost u dojeného skotu. Pro odhad genetickych parametrii a
piedpovéd GEBV byly pouzity soubory od CMSCH. Prvnim krokem metodiky je zpracovani
dat z SNP Cipt pro tvorbu genomické matice piibuznosti. Vysledné SNP jsou piecislovany od
jedné. Vlastnosti jsou modelovany pomoci rovnic, které zahrnuji efekty a soubory a jsou
pfipraveny v programu SAS pro praci s databazemi. Cilem je, co nejlépe podchytit
proménlivost dané vlastnosti. Dal§im krokem je sestaveni rodokmenového souboru, ktery je
stejny pro vSechny vlastnosti. Cely rodokmen se setfidi od nejstarSich zvifat po nejmladsi,
piecisluje se a vytvofti se Ciselnik obsahujici ptivodni a nova ¢isla jedinci. Pro predpovéd PH
a GEBYV je potieba dosadit genetické parametry odhadnuté pro danou vlastnost. Vysledky byly
zpracovany v softwaru SAS. Individualni nahodné efekty byly piecislovany zpét na pavodni
Cisla jedinci a vyhodnoceny. Aby byly vysledky 1épe prezentovatelné, GEBV byly
transformovany na relativni GEBV (rGEBV), kde primérna hodnota je 100 a smérodatna
odchylka GEBV je 12 (Pesek et al., 2017).

3.6 Integrace plemennych hodnot Interbull do genetického modelu

Interbull hodnoceni napii¢ zemémi poskytuje narodnim Slechtitelskym organizacim
Slechtitelské informace pro mezindrodné pouzivané byky, které integruji udaje o uzitkovosti
ziskané v riiznych plemennych populacich, prostiedich a produkénich systémech.

Za ucelem rozhodovani o selekci zaloZzené na plemennych hodnotich u domaécich
jedinct, ktefi jsou potomky zahrani¢nich plemenikli, miZeme téZit pouze z Interbull
plemennych hodnot. Takové hodnoty ale musi byt integrovany tak, aby jejich informace
mohly pfispét k plemennym hodnotam vSech piibuznych domacich zvitat (Boerner et al.,
jednostupiiové genetické hodnoceni, protoze pocet U plemennych hodnot ovlivnénych
integraci se ocekava, Ze poroste ve srovnani s modely genetického hodnoceni zaloZzenymi na
rodokmenu (Schaeffer, 2001).

Za timto ucelem bylo navrzeno ne€kolik metod, které¢ bud’ modeluji plemenné hodnoty
Interbullu jako pfedchozi informace v bayesovském piistupu, nebo jako dalsi pseudodatové
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body. Dalsi moznosti je vyuziti korelovanych znakt. Samoziejmé se tyto metody budou lisit v
pozadavcich na software a parametrizaci (Boerner et al., 2022).

Integrace a jeji slozitost zavisi na poctu znakii a modelli genetického hodnoceni.
Néhodné regresni modely vyzaduji také pozornost kvili rozporu v dimenzionalité, ktera je
mezi poctem plemennych hodnot Interbull a po¢tem modelovanych genetickych efekta.

Clanek od Boernera et al. (2022) piedstavuje vysledky z integrace 16 063 plemennych
hodnot Interbull do genetického modelu. Jednalo se o domaci jednostupfiové nahodné regrese
testovaciho dne pro mlécnou, tukovou a proteinovou uZzitkovost australskych cervenych
plemen mléného skotu. Plemenné hodnoty Interbull byly modelovany pomoci metody
vyuzivajici pseudodatové body, pficemzZ se ignorovaly vztahy mezi integrovanymi zvitaty.
Vysledky naznacuji, Ze integrace byla uspéSnd. Pro posouzeni uspéSnosti se porovnavaly
plemenné hodnoty Interbull s jejich domacimi ekvivalenty. Pti porovnani se bral ohled na
individualni a celopopula¢ni zvysSeni spolehlivosti. Na druhou stranu, tato metoda integrace
nezohlednila zavislosti na struktufe vztaht mezi kandidaty.

statistic value statistic value
B00.000 - min 0 min -30.8
max 0.4118 max 27.79
no change 53.3% 400,000~ >1%change 84.17%
=0.01 increase 46.7% >5% change 42.28%
600.000 - =005 increase  5.613% >10% change 28.6%
=0.1 increase 4.914% g >25% change 14.96%
»0.25 increase  0.001876% iy
o 0
£ £
£ 400,000 - =
g < 200,00
200.000- 100,000 -

A

' ' ' ' ' ' '
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0.0 0.1 02 03 0.4
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Obr. 5: Histogram rozdilu mezi spolehlivosti pied a po integraci vlevo a Histogram rozdilu
mezi plemennymi hodnotami pro vynos bilkovin v kilogramech celé hodnocené populace bez
integrovanych byka vpravo dle (Boerner et al., 2022).

38



750,000 -

= count
©
|
k=] 15,000
& 500,000 -
=g 10,000
E
O 5,000
w
(o]
a

250,000 -

0 -

0 250,000 500,000 750,000
Pre~integration rank

Obr. 6: Graf poradi pfed integraci versus po integraci plemennych hodnot dle (Boerner et al.,
2022).

Vysledky integrace pro vytéznost proteinu jsou shrnuty na obrazku 5 a 6, vysledky pro
dojivost a obsah tuku jsou velmi obdobné. Studie porovndvala dvé skupiny byki, které
rozdélila na dvé skupiny, a to na byky plemena A a B. VSechny plemenné hodnoty B-byku
byly integrovany bez ohledu na spolehlivost Interbull. Plemenné hodnoty A-bykl pro
integraci byly identifikovany pozitivnim rozdilem alespon 0,01 mezi Interbull spolehlivosti a
mistni spolehlivosti.

U bykt plemene A se korelace mezi plemennymi hodnotami Interbull a plemennymi
hodnotami z domaciho hodnoceni zvysily z hodnot 0,94, 0,93 a 0,94 pfed integraci na
hodnoty 0,98, 0,98, a 0,99 po integraci pro mléko, tuk a bilkoviny. Po integraci se
spolehlivosti velmi dobie shodovaly se spolehlivostmi Interbull spolehlivostmi. U byka B po
integraci  byly spolehlivosti vSech byki alespon stejné vysoké jako jejich Interbull
spolehlivosti.

Jak pro byky A, tak pro byky B nebyly vysledky shodné. Vysledky byly ovlivnény
stavem genotypizace pii integraci zvifat. Spolehlivost se zvysila o vice nez 0,1 (viz obrazek
5). Plemenna hodnota pro mlé¢nou, tukovou a proteinovou uzitkovost se zménila v dusledku
integrace na 27, 29 a 29 %. Respektive se zménila o vice nez 10 % ve srovnani s plemennymi
hodnotami pfed integraci (Boerner et al., 2022).
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4 Zavér

V této bakalatské praci byl proveden literarni rozbor formou reserse, ktery se zabyval
genetickym hodnocenim se zamétenim na odhad plemenné hodnoty a genetickych parametrt.
Metody stanoveni genetického zalozeni se tykali dojného skotu, konkrétné holstynského
skotu.

V celosvétové populaci dojného skotu jsou metodické postupy pro odhad plemenné
hodnoty zalozeny na shodnych postupech jako je sekvencovani DNA, mapovani genomu,
vyuziti genetickych korelaci a markerti. Zakladni metody pro odhad plemenné hodnoty
vychdazi z uzitkovosti a znalosti genotypu a fenotypu jedince.

Mezi vyspélymi a rozvojovymi zemeémi jsou videt ve vyuzivanych postupech rozdily
vzniklé tim, ze vyspélé zemé disponuji lepsi technologii a znalostmi a zaroven kladou diiraz
na jejich dalsi vylepSovani, vyvoj a kombinaci. Kombinaci metod dochézi k eliminaci
nedostatkd konkrétni metody. Dochézi také ke sdileni znalosti a dat napti¢ zemémi, coz vede
ke kolektivnimu zlepSeni. U rozvojovych zemi jsou vyuzivany pouze zakladni metodické
postupy jako je naptiklad selekce na zakladé¢ uzitkovosti.

V minulych letech doslo k pochybeni, kdy v diisledku zaméfeni na vysokou produkei
mléka doslo ke snizeni plodnosti a zhorSeni celkového zdravi zvitat. Vyspélé zemé€ maji
v modernich metodickych ptistupech v rameci slechtitelskych cili zahrnuté v riizné mite
zdravi zvifat.

Tato prace mimo jiné rozebird metody pro zlepSeni odolnosti proti fadé onemocnéni,
naptiklad infek¢ni a neinfekéni onemocnéni paznehtti nebo KM, a zvySeni plodnosti pti
zachovani vysoké produkce standardizovaného mléka.
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