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Molekuldrni genetika/genomika a slechténi

Hlavni vyznamy molekularni podpory slechténi

* \/yuzivani realné genetické variability genetickych markeru
-> mapovani genu Ci oblasti QTL
-> zpresnéni odhadl genetickych parametrd a plemennych hodnot

-> zefektivnéni slechténi zvysenim genetického zisku a zkracenim generacniho
intervalu
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Molekularni podpora selekce

MAS — marker assisted selection (vazba 1 marker s 1 QTL)

* Pfimé vyuziti marker( jako selekéni kritérium (CRC gen stresu u prasat, BLAD u skotu)

* Vice marker( -> markerBLUP pro zpfesnéni odhadu PH

* GAS - gene assisted selection (QTN — quantitative trait nucleotide — pouziti kandidatnich gen()

* Genomicka selekce (GS) — Genomic selection (SNP rovhomérné po celém genomu)

* Vyuzivani znalosti skute¢né genetické variability (mutace v genech nebo v jejich blizkosti) detekovatelné
metodami molekularni genetiky

* Jejich aplikace ve Slechténi v systémech selekce

* GS - zaclenéni genomické SNP markeri do genomické matice pfibuznosti a tu do rovnic BLUP-AM (rizné
varianty) a odhadnuti GEBV (genomicka OPH)
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Genetické molekularni markery

* Detekovatelné polymorfizmy se znamou pozici v genomu
* |. typ - kédujici geny, kandidatni geny (napr. ESR, GH)

* ll. typ - mikrosatelity (MS), kratké tandemove opakujici se
sekvence bazi (STR)

* lll typ - bialelicky jednonukleotidovy polymorfismus (SNP)
v kédujicich nebo castéji v nekodujicich intronovych Ci

intergenovych regionech

. .ccccggctgacaagtgtglggtcccacagyg. . .
. .ggggccgactgttcacacBoccagggtgtce. ..

. .ccccggctgacaagtgtgBggtcccacagyg. . .
. .ggggccgactgttcacaclcoccagggtgteo. ..

SNP
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I\I]:-]:I 1IN CININD

TGGATC.GCTAG AGG_AACAG CGCCAATGAGACTTGGAATGAGACTTGGACCT
SNP A>G Mikrosatelit (CG)_ Minisatelit (AATGAGACTTGQG)
TGGATC.GCTAG AGG_AACAG CGCCAATGAGACTTGGACCT
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Geneticky marker (GM): polymorfni sekvence, jehoZz varianty
vykazuji mendelistickou dédicnost a mohou byt v asociaci s
variabilitou znaku dulezitou pro Slechténi (prip. mapovani), ackoliv
nemusi mit primy biologicky efekt
Marker pFimy (pricinny polymorfizmus v genu) a neprimy (ve
vazbe s neznamym pricinnym genem — vazbova nerovnovaha
LD)

marker C vazba
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marker A QTL marker B
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Geneticky marker jako kandidatni gen

Jedinec 1 Jedinec 2 Jedinec 3
-
E
< A A A G G G
<
Pozice SNP\na 4. chromozomu alela A TTGTCACCAGGA
AACAGTGGTCCT
4:9.93262101 A>G
TTGTCGCCAGGA
SNPLEP alela G AACAGCGGTCCT
ID: rs436985239 l
Zadména aminokyselin Thr40— Ala B
v proteinu leptin u skotu §. °.
I

)
SAGREEDS
®e 2 EO, Co-funded by
e ®e ™0 the European Union



AGREED

Vztah mezi markerem a QTL

e QTL — lokus kvantitativnich vlastnosti (oblast v genomu detekovana pomoci
asociacni analyzy hodnotici vztah mezi variabilitou genetického markeru a
variabilitou uzitkové vlastnosti

 Marker (M) nemusi byt pfi¢inny, ale mize byt ve vazbe s pfi¢cinnym lokusem QTL (H),
ktery nezname (ma 2 alely; H — asociovana s vyssi uzitkovosti, L — s nizsi uzitkovosti) -

moznost rekombinaci

Kanec 1

Kanec 2

Kanec 3

: {

M2 L
M1 alela je
asociovanas
vysokou uzitkovosti

u potomstva

M2 H
M1 alela je
asociovana s nizkou
uzitkovosti u
potomstva

M1 H

M2 H
Potomstvo s alelami
M1 a M2 ma stejnou @0@.;

" ® .
uZitkovost 1SA GREEDj
®e 2 EO, Co-funded by
+®.¢ =0 the European Union



AGREED

Selekce pomoci markeru (MAS)

* MAS v selekcnich programech hospodarskych zvirat umoznuje zvysit
presnost vybéru specifickych variaci DNA, které jsou spojeny s
meritelnymi rozdily v hospodarsky vyznamnych vlastnostech.

* Mira genetického zlepsSeni dosazena pomoci MAS muze byt
podstatnée vyssi nez zlepseni dosazené selekci zalozenou na
plemennych hodnotach u znaku, které maji v populacich nizké
hodnoty heritability nebo se urcuji post mortem. MAS ma proto
potencial vyrazné zvysit efektivitu Slechténi zvirat u téchto
vlastnosti.
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Faze MAS

* ve fazi detekce se polymorfismy DNA pouzivaji jako pfimé nebo
vazané markery za ucelem zjisténi specifickych frekvenci alel v ramci
segregacnich populaci QTL. Behem této faze jsou identifikovany
markery spojené s QTL a lze odhadnout velikost alelovych efektt
QTL a umisténi QTL v genomu.

* \V hodnotici fazi jsou propojené markery testovany v cilovych
populacich, aby se zjistilo, zda se QTL v ramci populace segreguiji.

* A ve fazi implementace se v ramci rodin pouzivaji prediktivni
propojené markery v populaci a pfimé markery se pouzivaji napric
rodinami za ucelem vytvoreni genotypové databaze. Tyto udaje se
pri genetickém hodnoceni kombinuiji s rodokmenov{/mi a
fenotypovymi informacemi, aby bylo mozné predpovédet
individualni genetické hodnoty gé@
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MAS a jeji aplikace

* Vyuziti MAS pro primou selekci jedince podle genotypu
genetického markeru/genu pro jednoduché vlastnosti — monogenni
(nejcasteéji monogenni choroby) je vhodné.

- napr. gen stresu CRC u prasat, gen nemoci BLAD u skotu

* Pro markery asociované s kvantitativnimi znaky se vyuziti MAS
mensi, s mensim efektem — neni tolik popsanych kandidatnich genu
a hlavné neni mnoho vilastnosti s jednoduchym genetickym
determinizmmem. Pro tyto vlastnosti je nutné zahrnout
celogenomové SNP markery a to do systému genomické selekce.
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Tdto prezentdcia bola podporend grantom Erasmus+ KA2 Partnerstvd pre spoluprdcu ¢. 2021-1-SK01-KA220-HED-000032068 "Inovdcia Struktury a obsahu Studijnych programov v oblasti manaZmentu Zivoéisnych
genetickych a potravinovych zdrojov s vyuZitim digitalizdcie - Inovdcia obsahu a Struktury Studijnych programov v oblasti manaZmentu Zivocisnych genetickych a potravinovych zdrojov s vyuZitim digitalizacie".
Podpora Eurdpskej komisie na pripravu tejto prezentdcie nepredstavuje schvdlenie jej obsahu, ktory vyjadruje len ndzory autorov, a Komisia nenesie zodpovednost za akékolvek pouZitie informdcii v nej
obsiahnutych.

Dékuji za vasi pozornost!
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