10. Genomicka selekce

Dobry den. Tématem této prednasky je genomicka selekce. Pfednaska je soucasti modulu 3,
Slechténi zvitat. Vytvoieni této prezentace bylo podpoieno grantem ERASMUS+ KA?2 v ramci
projektu ISAGREED, Inovace obsahu a struktury studijnich programi v oblasti managmentu
zivoc¢iSnych genetickych a potravinovych zdroju s vyuzitim digitalizace.

Na tvod si definujme genom. Genom je kompletni soubor genetické informace organismu. U
eukaryotnich organizmid je genom obsazen v haploidni sadé chromozomu.
Po roce 2000 rozvoj technologii sekvenovani novych generaci umoznilo rychleji a levnéji
sekvenovat celé genomy.

Prvni sekvenovani celych genomii hlavnich druhti hospodaiskych zvirat probéhlo kolem roku
2009. Skot ma velikost genomu 2,7 Gbp (30 chromozomi/ln), prase 2,5 Gbp (19
chromozomt/1n) a kur 1,05 Gbp (40 chromozomi/In). Obecné ptaci maji zhruba poloviéni
genom nez savci.

Diky sekvenovani celych genomt byla nalezena ohromna variabilita v kratkych variantach
(hlavné SNP, indel — inzerce-delece). U skot - 97 milioént, u prasat to je zhruba 71 miliént, u
ovci 58 milionil a u kurd 22 miliéna téchto polymorfismi. Je k dispozici n¢kolik genomickych
databazi, a jedna z nich je ENSEMBL www.ensembl.org/ nebo na serveru NCBI.

Diky tomu bylo mozné provadét celogenomové asociacni analyzy (GWAS) pro identifikaci
QTL oblasti pomoci tisich SNP markerti, pokryvajici rovnomémé cely genom. Vysledky z
GWAS u hospodaiskych zvitat a lidi vedou k zavéru, ze efekt individualniho QTL komplexni
vlastnosti na fenotyp je velmi maly, a proto je potieba pouZzivat velky pocet QTL pro vysvétleni
genetické variance u téchto vlastnosti.

Zisky z MAS programt vyuzivajici malé pocty DN A markeri k detekci omezeného poctu QTL
jsoumalé a bylo potieba vyvinout alternativni technologie pro pouziti hustsi informace pomoci
genomickych SNP, nazvané genomicka selekce.

Genomickd selekce pouziva panel celogenomovych markert, kdy QTL jsou ve vazbové
nerovnovaze prave s jednim SNP i vice. Odhadované genomické plemenné hodnoty jsou
predpovidany jako soucet efektl téchto SNP napti¢ celym genomem.

Genomicka selekce je tedy vyssi verzi MAS. To je mozné diky vyuzivani velkého poctu SNP
objevenych pii genomovém sekvenovani a novych metod genotypovani velkého poctu SNP
(DNA microarray, SNP chipy, kter¢é obsahuji 60 tis. nebo 700 tis. SNP)
Ideélni metodou odhadu PH z genomickych dat je vypocet podminéného priiméru plemenné
hodnoty daného genotypu zvifete na kazdém QTL (~ markeru). V praxi se vyuzivaji
markery (SNP), misto genotypt QTL, ale idedlnéjsi metoda bude vypracovana ¢im vice se
pfiblizime k vétsi sekvenci a SNP datim.

Idea genomické selekce je pomérné stara, uz v roce 2001 Meuwissen et al. navrhli koncept
genomické selekce, jako vyuzivani velkého poctu genetickych markert, pokryvajicich cely
genom pro piedpoveéd genetické hodnoty jedincil.


http://www.ensembl.org/

Aplikace genomické selekce se aktualné uplatiuje u dojené¢ho skotu, masného skotu a prasat.
Je to vSak rozné v jednotlivych stitech. VCR je to zatim jen u dojeného skotu.
Zakladnim principem genomické selekce je genotypovani celogenomovych SNP markert a
vyuzivani  téchto  informaci  pro  odhad  skutecné  genetické  variability.
Nasledné se na zédklad¢ genomickych SNP markert vypocitava matice piibuznosti a zacleiuje
do rovnic BLUP, které maji rizné varianty a neustale se vyviji. Déle je nutnost odhadnout
genomickou heritabilitu vlastnosti a vysledkem je odhad genomické plemenné hodnoty
(GEBV).

Dtivodem pro¢ se genomicka selekce tak rozsitfuje 1 na dalsi skupiny zvifat je, ze zplisobuje

intervaly a snizuje inbriding.

Je né&jaky rozdil v odhadech plemennych hodnot tradicnim a genomickym zplsobem?
Odhad plemenné hodnoty tradi¢nim zptisobem vyzaduje vypocet matice aditivné genetické
ptibuznosti (A) na zédklad¢ o¢ekavaného podilu spole¢nych genil po rodicich, je tedy nutné znat
ptibuzenské vztahy (rodokmenova data).

Odhad genomické plemenné hodnoty (~ genomicka selekce) vyzaduje opét znalost pribuznosti,
tentokrat ale na zakladé genotypl genetickych markerti (SNP), z nichz je spocitana genomicka
matice ptibuznosti. Jeji prvky vyjadiuji odhady realizovaného podilu genomu, ktery dva jedinci
sdili po rodicich.

V zasad¢ neni rozdil mezi tradicnim a genomickym odhadem plemenné hodnoty. Ten druhy je
vSak vyhodné;jsi.

Systém genomické selekce je zobrazen zde. Vzdy je nutné na referenéni populaci vytvorit
predikéni rovnici odhadu genomickych plemennych hodnot a vyzkousSet ji na referencni
populace s urCenymi genotypy SNP a fenotypy (uzitkovostmi). Nasledné se vysledna predikéni
rovnice pouZzije na ohodnoceni kandidatnich rodi¢a (€asto velmi mladych, teoreticky by to Slo
1u embryi), u nichz nemusime znat fenotypy, pouze genotypy SNP. Vysledkem je velmi pfesny
odhad genomické plemenné hodnoty kandidatnich rodicu.

Na dal§im schématu to vidime v aplikaci u skotu. Jak vidite, princip Slechténi se vlastné nijak
nezménil. Vychdzime z reality dané populace z které chceme selektovat jedince, musime znat
fenotypy, genetické parametry, ptibuznosti, a ve vysledku médme z mnoha dat jen jedno Cislo a
to hodnotu genomické plemenné hodnoty.

Vyhodnost genomické selekce je o zpfresnéni statistickych odhadi, zkraceni generaéniho
intervalu, zvySeni genetického a tim 1 ekonomického zisku, a Ize efektivné fidit inbreeding.
Velké vyhodnost je zejména u vlastnosti s nizkou heritabilitou, vlastnosti vazanych na pohlavi
nebo vlastnosti zjistovanych post mortem.

Jaka je budoucnost? Vlivem neustalého technologického pokroku v NGS a TGS bude mozné
ziskavat vice a vice informaci od vice jedincii — del§i sekven¢ni ¢teni v kratSim case. Coz
zptesni uréeni SNP — zvySeni detekovatelnosti jejich poc¢tu a sniZeni jejich chybné detekce ->
zvyseni poc¢tu informativnich markert. Déale bude i ekonomicky vyhodnéjsi z diivodu sniZzovani
ceny za resekvenovani genomu na nékolik stovek USD. Rovnéz i odhadovani dédi¢nosti celého
genomu bude s pfesnosti na nukleotid.



Zavérem
Genomickd selekce je u skotu velmi uspé$nd, protoze poskytuje veétsi geneticky zisk pfi
podobnych nebo nizsich nakladech.

Genomickd selekce je velmi nedavnou novinkou, pifesto se rychle uplatiuje.
GS se zacala rychle vyvijet, v€etné snizovani nakladl na genotypovani, strategii fenotypovani
pro nové znaky, pfistupti k vytvareni nebo nahrazovani referencnich populaci, zvySovani
robustnosti a stalosti genomickych predpoveédi pomoci kauzalnich mutaci identifikovanych ze
sekvenci genomu nebo genomické predpovédi interakci genetika x prostiedi.

A dé€kuji vam za pozornost.



