9. Genetické markery ve Slechténi

Dobry den. Molekularni genetika ovliviiuje nové metody ve Slechténi. Tato prednaska se zabyva
genetickymi markery a jejich aplikace. Piednaska je soudasti modulu 3, Slechténi zvifat.
Vytvofeni této prezentace bylo podpofeno grantem ERASMUS+ KA2 vramci projektu
ISAGREED, Inovace obsahu a struktury studijnich programi v oblasti managmentu
zivoc¢iSnych genetickych a potravinovych zdroju s vyuzitim digitalizace.

S rozvojem molekularni genetiky od 70. let 20. stoleti, a hlavné molekularné genetickych metod
prace s molekulou DNA je mozné identifikovat redlnou genetickou variabilitu (genotypy)
pomoci molekularnich genetickych markerti. Toho se vyuziva napt. k mapovani genti ¢i oblasti
v genomu (QTL), kde by se geny pro komplexni uzitkové vlastnosti mohly nachazet. Diky
témto analyzam se nabizi vyuzivani téchto informaci ve Slechténi, a to konkrétné ke zptesnéni
odhadli genetickych parametrii (jako je heritabilita) a plemennych hodnot, ¢imz dochazi k
zefektivnéni Slechténi pomoci zvyseni genetického zisku a zkraceni generacniho intervalu.

Na pocatku (tj. od 80. let 20. stoleti) vznikla mySlenka vyuZzivani genetickych markert jako
selekéni kritérium, tedy po identifikaci genotypu jedinci nasledné selekci genotypovée
vhodného rodiée. Riké se tomu selekce s podporou markerii (tzv. MAS). Reélné se ale vyuziva
tento pristup omezené. Takovato selekce byla pouZita napi. na gen stresu u prasat (CRC gen)
nebo BLAD u skotu. Jednalo se o geny s monogenni dédi¢nosti, jejichz mutace zpiisobovalo
snizeni fitness jedincl. Pro uzitkové, komplexni, kvantitativni znaky je ptimé selektovani podle
genotypu jednoho genu nevhodné, nebo muselo byt zahrnuto vice markerii do statistickych
modell a odhadovaly se uz plemenné hodnoty. Pokud byl pfimo ur¢ena markerem variabilita
v pfi¢inném  genu, pak se hovoii o GAS, selekce spodporou  gent.
Velkou revoluci v téchto pfistupech byly nové technologie masivniho sekvenovani genomt a
identifikace milionti markertt (SNP) a presnéjsi ureni oblasti QTL a genii v genomu pro
kvantitativni znaky. Od roku 2009, po osekvenovani genomul skotu, a postupné dalSich
hospodaisky vyznamnych druhil zvifat, je postupné zavadéna genomicka selekce. Jednd se o
metodu, ktera zaclefiuje genomické SNP markery (desetitisice az statisice) do genomické
matice ptibuznosti a tu do rovnic napt. BLUP (rizné varianty) s cilem odhadnout plemennou
hodnotu - GEBV (genomicka OPH). Coz je zase jen jedno ¢islo, které je snadno pouzitelné ve
Slechtitelské praxi.

ProtoZe vyuZivame redlnou genetickou variabilitu, tak se vyrazné zefektiviiuje Slechténi —
snizuji se néaklady, zptesiiuje odhady PH a zkracuje generac¢ni interval.

Co je tedy geneticky molekuldrni marker? Jedna se o detekovatelny polymorfismus (vice alel)
se znamou pozici v genomu. RozliSuji se ti1 typy téchto markert: I. Typu jsou kodujici geny,
tzv. kandidatni geny (napt. CRC gen, ESR u prasat). Markery II. Typu jsou mikrosatelity, tedy
kratké tandemové opakujici se sekvence bazi (STR) — nachéazeji se mimo kodujici sekvence. 111
typem jsou bialelicky jednonukleotidovy polymorfismus (SNP) v kodujicich nebo castéji v
nekodujicich intronovych ¢i intergenovych oblastech. Na obrazku dole je ptiklad jednoho SNP.

Na schématu je ukdzan polymorfismus u SNP pro jeden nukleotidovy par, a polymorfismus u
mikrosatelitti, ktery je dan délkovou variabilitou tandemovych repetic (zejména
dinukleotidovych). U SNP jsou zpravidla dv¢ alely, u mikrosateliti miZze byt alel v populaci i
dvacet, je jich vSak v genomech vyrazné¢ mén¢ nez SNP.



Hlavni vyznam genetického markeru je, Ze mize byt ve vztahu, asociaci s fenotypovou
variabilitou produkéniho znaku dulezitého ve Slechténi, aCkoliv nemusi mit pfimy biologicky
efekt na znak. Pak je takovy marker oznaCovan jako neptimy. Nepiimy je proto, Ze je ve vazbe
(tedy v blizkosti na chromozomu) s jinym genem, ktery nemusime znat (oblast QTL), a ktery
pfimo ovliviiuje uzitkovou vlastnost. Vyuziva se pak vazbova nerovnovdha markeru s QTL.
Cim silngj3i vazba je, tim informativn&jsi je marker pro lechténi.

Ptiklad SNP zaroven i jako kandidatniho genu je SNP na 4. chromozomu, které se nachazi
v genu leptinu, je tam polymorfizmus zdmény adenina a guaninu. Dale vidime, Ze mutace je
v kodujici sekvenci a zpisobuje zménu Cteni, zaménu 40. aminokyseliny z threoninu na alanin.
Toto SNP je tedy pfimym markerem. Navazujici asociacni analyzy pak musi urcit, jestli toto
SNP ovliviiuje variabilitu v efektu ptisobeni leptinu a v tomto piipad¢ na ukazatele tuku ve
svaloving skotu.

Vztah mezi markerem a QTL souvisi tedy s jejich vzajemnou vzdalenosti a moznosti crossing-
overu mezi nimi. Pokud marker neni pifimy a pfi¢inny, mize byt ve vazb¢ s pfi¢innym lokusem
QTL. Na obrazku vidime riizné kombinace vazebné nerovnovahy mezi alelami markeru (M1 a
M2) a alelami QTL (L — hor$i-low a H lepsi-high uzitkovost). Podle toho v jaké kombinaci na
chromozomu jsou, je vjednom piipadé vyhodné&jsi alela M1, podle které¢ by se mohlo
selektovat, v druhém alela M2. Ve tietim pripad¢ neni vhodna zadna markerova alela, protoze
ob¢ jsou vazany se stejnou alelou H v QTL.

V kratkosti si popiSeme princip selekce s podporou markeri. MAS v selekénich programech
hospodaiskych zvifat umoznuje zvysit presnost vyberu specifickych variaci DNA, které jsou
spojeny s meéfitelnymi rozdily v hospodéisky vyznamnych vlastnostech. Mira genetického
zlepSeni dosazena pomoci MAS mize byt podstatné vyssi nez zlepSeni dosazené selekci
zalozenou na plemennych hodnotich u znaki, které maji v populacich nizké hodnoty
heritability nebo se urcuji post mortem. MAS ma proto potencidl vyrazné zvysit efektivitu
Slechténi zvitat u téchto vlastnosti.

Faze MAS. Rozlisuji se faze detekce, hodnotici faze a fdze implementace. Ve fazi detekce se
polymorfismy DNA pouZivaji jako pfimé nebo vazané markery za G¢elem zjisténi specifickych
frekvenci alel v ramci segregacnich populaci QTL. Béhem této faze jsou identifikovany
markery spojené s QTL a lze odhadnout velikost alelovych efekti 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 segreguji.

A ve fazi implementace se v ramci rodin pouzivaji prediktivni propojené markery v populaci a
pfimé markery se pouzivaji napfi¢ rodinami za ucelem vytvoreni genotypové databaze. Tyto
udaje se pii1 genetickém hodnoceni kombinuji s rodokmenovymi a fenotypovymi informacemi,
aby bylo mozné predpovédét individualni genetické hodnoty.

Vyuziti MAS pro primou selekci jedince podle genotypu genetického markeru/genu pro
jednoduché vlastnosti — monogenni (nejcasteji monogenni choroby) je vhodné. Napft. gen stresu
CRC a gen nemoci BLAD u skotu.

Pro markery asociované s kvantitativnimi znaky je vyuziti MAS mensi, s mensim efektem
— neni tolik popsanych kandidatnich genti a hlavné neni mnoho vlastnosti s jednoduchym



genetickym determinizmem. Pro tyto vlastnosti je nutné zahrnout celogenomové SNP markery
a to do systému genomické selekce.

A dékuji vam za pozornost.



