Téma 1: Genetické parametry ve Slechténi zvirat
Prednaska

Genetické parametry ve Slechténi zvitat je téma této prednasky. Prednaska je soucasti modulu
3, Slechténi zvirat. Vytvoreni této prezentace bylo podpofeno grantem ERASMUS + KA?2
vramci projektu ISAGREED, Inovace obsahu a struktury studijnich programa v oblasti
managmentu zivocisnych genetickych a potravinovych zdroj s vyuzitim digitalizace.
Budeme se zabyvat genetickymi parametry, zejména heritabilitou a principu metod jejiho
odhadu.

Genetické parametry jsou statistické hodnoty, které definuji geneticky potencial a heritability
vlastnosti v populaci zvirat. Heritabilita je jako populacni statisticky parametr vyjadiena jako
koeficient heritability. Ten méfi podil celkové fenotypové variability vlastnosti, ktery 1ze pfipsat
genetické variabilité. Je to podil a tedy jeho hodnoty se mohou pohybovat v rozmezi od 0 do 1.
DalSim genetickym parametrem jsou genetické korelace. Ty kvantifikuji miru, do jaké geny
ovliviiujici jeden znak ovliviiuji soucasné i jin znak. Hodnoty se pohybuji od -1 do +1. Pozitivni
genetické korelace naznacuji, ze zlepSeni jednoho znaku povede i ke zlepSeni jiného znaku.
Zaporné genetické korelace naznacuji kompromis mezi znaky, kdy zlepSeni jednoho znaku
muze vést ke snizeni druhého.

Poslednim genetickym parametrem je koeficient opakovatelnosti, r, ktery odhaduje genetickou
variabilitu u opakujicich se vlastnosti béhem zivota jedince.

Metody odhadu genetickych parametrii. Pro odhad genetickych parametrii je potieba znat
fenotypové hodnoty, tedy zméfené uzitkové vlastnosti. A déle je potfeba kvantifikovat
ptibuzenské vztahy. To jest podily spoleénych gent. Tyto vztahy mlzeme urcovat pomoci
rodokmen novych dat, nebo v  soucasnosti pomoci  genomickych  dat.
Jak je odhadneme? Musime vyuzit statistické metody. Zejména linedrni modely, jako jsou
regresni analyza. Analyza variance. Analyza kovariance. Korela¢ni analyza. Vzdy vSak chceme
odhadnout hodnotu genetické a prostitedové variance. Pfi¢emz genetickou varianci
roz¢lenujeme jesté na 3 dilci slozky, z kterych nés nejvice zajima aditivné geneticka variance.
Mezi nejstar§i metody odhadu genetickych parametrii patii analyza variance vyuzivajici
metodu nejmensSich ¢tvercl. Pro pouziti této metody je vyhodné mit vybalancovana data. Pokud
nejsou data nevybalancovana, musi se pouZivat upravené hendersonovi metody, které jsou
soucasti riznych softwarti, jako je SAS, Harvey a pod.

V praxi se vSak vice vyuZivaji metody maximalni vérohodnosti (Maximum likelihood metody,
nebo jeji rizné varianty na pieklad REML), které davaji nejlepsi odhady i u nevybalancovanych
dat.

Zejména ve vyzkumné oblasti se jesté vyuzivaji bayesianské metody.

PopiSeme si vyuzivani hodnot uZitkovosti v rodinach k odhadu heritability. VZdy jsou pocitany
fenotypové variance mezi rodinami a fenotypové variance se uvnitf rodin. Pokud je variance v
rodinach nizka, pak je soucasné variance mezi rodinami vysokd. Potom spocitdme u téchto
vlastnosti vysokou hodnotu heritability. Naopak, pokud je variance v rodindch vysoka a
variance mezi rodinami nizk4, poté odhadneme nizkou hodnotu heritability. Je to z toho divodu,
ze variance uvniti rodin, tedy mezi jedinci v rdmci rodiny, je vice zptisobena pro stfedovou
varianci. Naopak variance mezi rodinami je vice zplisobena genetickou varianci. Plati pak
pravidlo, Ze celkova variance vlastnosti v populaci je zpisobena varianci mezi rodinami, ktera
je stejnd jako kovariance uvniti rodin, a varianci uvnitt rodin.

Schéma takového pokusu mizeme vidét na nasledujicim obrazku. Mame zde tii rodiny, kdy
rodinu tvofi otec, ktery ma s vice matkami mnoho potomku. U téchto potomkii jsou zméteny
fenotypové hodnoty. Miizeme hodnotit variabilitu uvnitt potomki s variabilitu mezi skupinami
ptibuznych jedinci podle otci nebo podle otci i matek soucasné. Miizeme mit skupiny



polosourozencli (s 25 % spolecnych gentll), ale také mizeme hodnotit skupiny vlastnich
sourozenct (s 50 % spole¢nych genil).

Na tento model se nejlépe aplikuje analyza variance. ANOVA miuze detekovat dulezité zdroje,
efekty, které prispivaji k rozdilnosti mezi jedinci. V naSem ptipad¢ to budou rodice. Dale urcit
jejich prispevek na celkovou varianci. Hlavni zptisoby, jak urcit tuto varianci je odvodit soucet
¢tverct odchylek od priméru a stupné volnosti.

Je diilezité mit jedince ve skupinach se stejnym stupném piibuznosti. Napiiklad skupiny
polosourozencti podle otce. Nebo vztah rodi¢ potomek. Plati, ze kovariance ¢ili podobnost mezi
¢leny rodiny, neboli skupin je rovna komponent¢ variance mezi skupinami.

Pokud pouzijeme model rodin polosourozencii, pak variance mezi rodinami polosourozenct
(otcovska) je rovna kovariance mezi polosourozenci a ta je rovna Ctvrtin€ variance aditivné
genetické. Variance v rodinach polosourozencii je rovna rezidudlni varianci, kterd se obecné
oznacuje jako variance prostiedova. Heritabita je pak rovna podila variance aditivné genetické
ku celkové fenotypové varianci. Coz je rovno ¢tyinasobku variance otcovske, ¢ili variance mezi
rodinami polosourozenctu ku celkové fenotypové.

ZjednodusSeny design pokusu vidime na tomto schématu. Kazdy otec ma s jednou matkou
jednoho potomka. Variabilitu mezi potomky teda hodnotime podle skupin podle otcii. Pak
samoziejm¢ plati, Ze variance aditivné genetickd je rovna Ctyfndsobku variance otcovskeé.
Variaci otcovskou pomoci analyzy variance miizeme odhadnout.

Tomuto modelu se fika otcovsky model neboli sire model. Jedna se o 1 faktorovou analyzu
variance, kde jedinym pevnym efektem v rovnici je efekt otcti a. Predpoklada se, ze otcové a
matky jsou neptibuzni, zZe jsou ndhodné paieni a nepiisobi na n¢ selekce. Dalsim piredpokladem
je, ze mame vybalancovany design. To znamen4, Ze p otcil je pafeno s n matkami a ty maji 1
potomka.

Ve vysledné tabulce a novy otcovského modelu. Vidime 3 fadky. Posledni tadek je celkova
fenotypova variance. Prvni a druhy tadek vyjadiuji odhad variance mezi rodinami a uvnitf
rodin. Jsou zde vyjadfeny stupné volnosti df, vzorce pro vypocet souctu ¢tvercii odchylek od
praméru podle zdroje variability a vypocet primérného ¢tverce, tedy variance, jakozto podil SS
a df. Zde konci statistika a v poslednim sloupci zac¢ind geneticka cast. Variance prostiedi je
pfimo rovna varianci uvnitf rodin (rezidualni). Ve varianci mezi rodinami (mezi skupinami
podle otcit) MSa je obsazena genetickd variance.

Variance mezi otci MSA je rovna rezidualni varianci plus n0 krat geneticka variance. NO je
vazeny pocet potomkil na jednoho otce. Protoze residualni variance je ptimo rovna prostied’ové
varianci, miizeme piimo vypocitat genetickou varianci jako rozdil MSA ¢ili otcovska varianci
minus MSe residualni varianci, déleno n0.

Déle spocitame intraklasni korela¢ni koeficient rd, jako podil genetické variance ku celkové
fenotypové varianci.

Odhad koeficientu heritability pak ziskdme tak, Ze vynasobime tento interakéni korelacni
koeficient pro &tyikou. Ctyfkou proto, Ze poéitime genetickou varianci na zékladé skupin
polosourozenct. A vime, Ze polosourozenci maji ¢tvrtinovou podobnost gend.

Pro spravnou interpretaci vysledkii odhadu heritability je jesté potfeba spocitat jeji stfedni
chybu odhadu. Jeji vySe, jak vidime podle vzorce, zavisi zejména na poctu skupin
polosourozenct p a na vdzeném poctu potomkil na otce.

Jaky je vyznam odhadu heritability? Odhadnutd vysoka heritabilita naznacuje, Ze fenotypova
variance dané vlastnosti v populaci je do zna¢né miry ovlivnéna genetickou variabilitou.

Slechtitelské programy se mohou zaméfit na vlastnosti s vysokou heritabilitou a dosahnout tak
rychlejsiho genetického pokroku (genetického zisku).

Zavérem lze fici, Ze pochopeni genetickych parametri je pro efektivni Slechténi zvitat klicové.
Heritabilita, genetické korelace a pokroky, jako je GWAS a genomicka selekce, umoziluji cilené
zlepSovani znaki pro zvyseni produktivity a ziskovosti v ZivociSné vyrobé.



