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Genomika a slechteni zvirat

Genom - je kompletni soubor genetickych informaci organismu. U
eukaryotnich organizmu je genom obsazen v haploidni sadé
chromozomd.

Po roce 2000 rozvoj technologii sekvenovani novych generaci ->
moznost rychle sekvenovat celé genomy

Sekvenovani celych genomu hlavnich druhl hospodarskych zvirat:
* Skot, 2009, 2,7 Gbp (30 chromozomi/1n)

* Prase, 2009, 2,5 Gbp (19 chromozom/1n)

* Kur,2004, 1,05 Gbp (40 chromozom{/1n) 5o
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Geneticka variabilita v genomech

V genomech bylo popsano kratkych variant (hlavné SNP, indel):
* Prase - 71 miliénu

e Skot - 97 milionu

* Ovce — 58 milionu

e Kur — 22 milionu

* Genomickd databaze ENSEMBL: http://www.ensembl.org/
* Server NCBI
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Celogenomova asociacni analyza a genomicka

selekce ve slechténi zvirat

* VVysledky z genome-wide association studies (GWAS) u HZ a lidi
vedou k zaveru, ze efekt individualniho QTL komplexni vlastnosti na
fenotyp je velmi maly, a proto je potreba pouzivat velky pocet QTL
pro vysvétleni genetické variance u téchto vlastnosti.

e Zisky z MAS programu vyuzivajici malé pocty DNA markeru k detekci
omezeného poctu QTL jsou malé a bylo potreba vyvinout
alternativni technologie pro pouziti hustsi informace pomoci
genomickych SNP, nazvané genomicka selekce.

* Genomicka selekce pouziva panel celogenomovych markeru, kdy
QTL jsou ve vazbové nerovnovaze prave s jednim SNP i vice.
Odhadované genomicke plemenné hodnoty jsou predpovidany jako
soucet efektl téchto SNP napri¢ celym genomem.
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Genomicka selekce — vyssi verze MAS

* Genomicka selekce je forma MAS, v ktere geneticke markery pokryvajici
cely genom jsou pouzity tak, ze vsechny QTL jsou ve vazbove
nerovnovaze (LD) s nejméne jednim markerem

* To je mozné diky vyuzivani velkého poctu SNP objevenych pri
genomoveém sekvenovani a novych metod genotypovani velkého poctu
SNP (DNA microarray)

* SNP chipy (60 tis., 700 tis. ...)

* Idealni metodou odhadu PH z genomickych dat je vypocet podmineného
rumelr(u pl)emenne hodnoty daného genotypu zvirete na kazdém QTL
~ markeru

* V praxi se vyuzivaji markery (SNP), misto genotypu QTL, ale idealngjsi
gwetooda bude vypracovana ¢im vice se priblizime k vétsi sekvenci a SNP
atum.

* Genomicka selekce se oznacuje jako vyuzivani velkého poctu genetickych markerd
jako SNP), pokryvajicich cely genom pro predpovéd geneticke hodnotyjedincﬁ,z;@
Meuwissen et al. 2001). O

* *
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* Genomicka selekce (GS) — Genomic selection (SNP rovnomérné po celém
genomu) — v CR u dojeného skotu

* Vlyuzivani znalosti skutecné genetické variability (mutace v genech nebo v jejich
blizkosti) detekovatelné metodami molekuldrni genetiky — celogenomové
markery SNP

* GS — zaclenéni matice pribuznosti genomickych SNP markert do rovnic (rdzné
varianty; nutnost znat heritabilitu vlastnosti) a odhadnuti GEBV (genomicka
OPH)

Vewys

intervaly, snizuje inbriding)
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Porovnani tradiéniho odhadu PH a genomicka

selekce

* Odhad plemenné hodnoty
e Estimated breeding value (EBV)
* Matice aditivné genetické pribuznosti (A) -> ocekavany podil spolecnych
genu po rodicich
e znat pribuzenské vztahy (rodokmenova data)
* Odhad genomické plemenné hodnoty (~ genomicka selekce)

* Genomic estimation breeding value (GEBV)

» Znalost genotypu genetickych markeru (zejména SNP) -> genomicka matice
pribuznosti
 Jeji prvky -> odhady realizovaného podilu genomu, ktery dva jedinci sdili po rodicich
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Systém genomickeé selekce

REFERENCE POPULATION

- I A _ DNA

Phenotypes + Genotypes

¥

Prediction Equation

CANDIDATES TO SELECTION

DNA
o oo T
Prediction
Equation + Genotypes

S

Prediction of Breeding Values

Predikcni rovnice odhadu genomickych
PH je ziskana z referencni populace s
fenotypy a SNP genotypy

Vysledna predikcni rovnice je pouzita
na ohodnoceni kandidatnich rodicu

pouze s genotypy
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GS - Zmeéna paradigmatu v chovu zvirat - Sekvenovani nové
generace a technologie genotypovani prinaseji revoluci do

slechténi zvirat

Reference population: Development of prediction equations

EE E . Phenotypes

Thousands of SNP

v Thousands of SNP .~
B + K ‘
. [Predfctfun EquatfunsJ

Main population: Application of prediction equations

Associations

between SNP and

phenotypes:

{ Prediction J

Equations
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relationships = | s

gEBV

_ Co-funded by
o ®¢ ™0 the European Union



AGREED

Efekty GS

» Zpresnéni statistickych odhadld genomickych plemennych hodnot

e Zkraceni generacniho intervalu (hodnoceni mladych jedincu i
embrya, bez vlastni uzitkovosti nebo uzitkovosti jeho potomkd)

e Zvyseni genetického zisku
* Snizeni inbridingu

 Efektivni Slechténi vlastnosti s nizkou heritabilitou (kvalita masa,
reprodukéni vlastnosti, rezistence k nemocem...), vlastnosti vazané

na pohlavi AR

“EPETSET %

’(ORUN CESKYCH "% >
I x - o

CESKA NARDDNI
BANKA Y

g

* *
* 4 *

® ....'..'.'.'.;—roa Co-funded by

«®e ™0 the European Union



AGREED

Vliv technologického pokroku v NGS a TGS

 ZlepsSeni technologii NGS a rozvoj TGS (third generation sequencing)
— delsi sekvencni cteni v kratSim case

e -> zpresni urceni SNP — zvyseni detekovatelnosti jejich poctu a
snizeni jejich chybné detekce -> zvyseni poctu informativnich
markeru

* Redukce ceny za resekvenovani genomu na néekolik stovek USD
* Odhadovani dedic¢nosti celého genomu s presnosti na nukleotid
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Zaver

* Genomicka selekce je u skotu velmi uspésna, protoze poskytuje

eVV/

vetsi geneticky zisk pri podobnych nebo nizsich nakladech.
* Genomicka selekce je velmi nedavnou novinkou.

* GS se zacala rychle vyvijet, v€etné snizovani nakladu na
genotypovani, strategii fenotypovani pro nové znaky, pristupu k
vytvareni nebo nahrazovani referencnich populaci, zvysovani
robustnosti a stalosti genomickych predpovédi pomoci kauzalnich
mutaci identifikovanych ze sekvenci genomu nebo genomické
predpovédi interakci genetika x prostredi.

*
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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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