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Historie zivocisnych
biotechnologii

Tradicni Slechtitelskeé techniky pred 5000 pfr.n.l.

o Kfizeni rozdilnych populaci (hybridizace) k vytvoreni
VEtSi geneticke variability a nasledné selekci
zlepsSovat zadouci vlastnosti

* Napf. kfizenim kobyly s oslem -> mula, a hfebce s oslici ->
mezek, jako pracovni zvirata

Moderni éra biotechnologii - 1953 (objev struktury
DNA — Watson a Crick)

60. léta - objev restrikCnich enzymu

1974 — rekombinantni DNA technologie (geneticke
Inzenyrstvi)



Transgenoze (rekombinantni DNA) —
vhaseni cizich genu -> produkce lidskych
proteinu ve vejcich, mlece, krvi...

Klonovani (reprodukcni technika)

Genovy knockout (inaktivace specifickeho
genu)

Xenotransplantace

Eticke a ndbozenskeé problémy



Slechténi zvirat
~ umela evoluce populaci pod kontrolou Cloveka
Selekce, hybridizace, inbreeding
Kvalitativni znaky — minimalné vyznamné

Kvantitativni (komplexni) vlastnosti

o -> nutnost analyz fenotypove variability v populaci, v
kterych jsou znamy pribuzenské vztahy

« ->Cil -> odhad genetickych parametri — geneticka
variance, heritabilita, opakovatelnost, geneticke
korelace

o -> Vyuziti genetickych parametr 4 v rovnicich
(Animal model) pfi odhadech plemenné hodnoty
potencialnich rodicu dalSi generace

Nelze jinak nez aplikovat statistické analyzy!!! ®
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Slechténi zvifat vychazi z téchto
hypotéz:

i IR A

Primarni podminka pro Slechténi je ...

Predmétem neni jedinec, ale populace.

Vetsina uzitkovych vlastnosti je determinovana polygeny —
kvantitativni vlastnosti (i kdyz se jiz mapuji i QTL — geny vetsSiho
ucinku).

Neprenaseji se z generace na generaci genotypy, ale geny

pomoci gamet, jejichz spojenim se vytvari nove genotypy u
generace potomku.

Fenotyp kvantitativnich vlastnosti je také modifikovan vlivy
prostfedi (P =G +E)
S







Genetika a Slechtéeni

VétSina ekonomicky vyznamnych vlastnosti u HZ jsou
kvantitativni vlastnosti

o U jedince plati: P=G+E

« U populace plati: Vp = Vg + V¢ 5 2

 heritabilita (dedivost) h2=Vgs/ (Vg + Vg) =S =3
. (x d&diénost) Op OG+OE

Klasickym Slechténim se pomalu ale kumulativhé méni
prumeérna hodnota vlastnosti

Dnes nastupuje éra vyuzivani skute¢né detekované geneticke
variability -> ,

Geneticka selekce na fenotypoveé vlastnosti neni nic jineho,
nez vybirani rozdilnych kombinaci alel



Slecht én zvifat vychazi z t &chto hypotéz:

Predmétem neni jedinec, ale populace.

Vétsina uzitkovych vlastnosti je determinovana polygeny
— kvantitativni vlastnosti.

Fenotyp kvantitativnich vlastnosti je modifikovan vlivy
prostredi.
VysSe hodnot genetickeho zlepsovani a jeji odraz
v ekonomické ucinnosti zavisi na:
o Genetickém zalozeni vlastnosti

o Odhadu plemenné hodnoty jedincu a populaci (genotypova
hodnota)

o Presnost definovani Slechtitelského cile
o Optimalni vyuziti populace a zvirat s vysokou PH






Systém genetickeho hodnoceni pomaha
pfi navrhovani sSlechtitelskych programu.

Selekce na fenotyp

Selekce na OPH
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Praxe ve Slechténi zvirat

Zaznamy uzitkovych vlastnosti
Rodokmenova data (matice pribuznosti)
Vypocet odhadu plemenné hodnoty (OPH)

Selekce rodicu dle OPH

Geneticka variabilita odhadovana pomoci fenotypove
variability a pfibuznosti - h?)

MAS — jednotlivé genetické markery

Genomicka selekce — genomické markery

* Vypocet odhadu genomické plemenné hodnoty (GEPH) a selekce
rodicu dle GEPH

« Geneticka variabilita ur€ovana pomoci tisic SNP markert (DNA
chipy)

S



> Plemenna hodnota — hodnota genu
zvirete, ktere jsou predany jeho

potomkim
o (soucet efektu vSech jeho genu pro danou

> Plemenna hodnota — pravdepodobnost,

Ze potomstvo bude vykazovat dobre
geneticke zalozeni

T S
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PH odhadnuta BLUP

Pro predpovéd plemenné hodnoty (PH) se dnes témér
celosvétové pouziva metoda BLUP (best — nejlepsi, linear —
linearni, unbiased — nevychylena, prediction — predpoved)
(Henderson 1975), ktera umoznuje souc¢asnou predpovéed
PH i odhad pevnych efektu (~ prostredi)

Obecny linearni model zahrnujici pevné a nahodné efekty
pouzivany pro predpovéd PH (Mrode, 2005):

Zobecnény linearni model

Linear Models for
the Prediction of
Animal Breeding

vektor pevnych efektil, ktery se pdhadus
j& [vlivy prostiedi)
incidenéni matice pro ndhodné Values,
vektor pazorovani l incidencni matice pro nahodne efekty an:J E"d"i-‘:ﬂn
{fenatypi) RLA. Mrode

T y — Xb + Za 4+ @ <« vekorrezidudlnich chyb

/ ﬁ {nahodne efekty)

vektor nahodnych efektl, ktery se
adhaduje (individudini geneticka
hodnota ~ plemenna hadnata)

incidencni matice
pro pevné efekty




Soustava rovnic pro viceznakovy model
X'R™1X X'R™1Z [b] XR™y
ZR1X ZR1Z+M1 Z’ R 1y

M=G ® A

« G je varianéné-kovarian¢ni matice nahodnych (genetickych) efektu,
o A je matice pribuznosti

V pripadé jednoznakoveho modelu

X'X b] [ _ 2 /2
7'X ZZ+A‘ [ o= 0c/0a

S



* modelova rovnice (maticovy zapis):

y=Xb+Zu+e

e soustava normalnich rovnic
X'R*X X'R'Z
ZR'™X ZR'Z+H

LS
PS

R

LS .T = PS

|

(Henderson, 1950)

T =LS1PS
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Vi = B+ S+ L +0,.+ e,

- stado a laktace- plsobeni chovatele na zvifata, na jejich uzitkovost
— efekt jedince (geneticky) — ten chceme urdit - PH !

mmgn BLUP AM:
il y=Xb +Zu +e
Vi [~ V] - naméfena uZzitkovost
v [~ X] - populaéni prameér
Si y L] [~ b]
Ok [~ u]
jedince stado laktace | uzitkovost
1 1 1 4500
2" 1 1 5000
3 1 2 6500
4 2 2 8000
5 2 1 7000
poradi krava OPH uzitkovost
1 ) +62 /7000
2 3 +53 6500
3 2 +47 5000
4 4 -53 8000
) 1 -88 4500

1. stado: 5472 kg 2. stado: 7352 kg

1. laktace: - 574,4 kg 2. laktace: + 861,6
kg

PH jedincu (krav):
1. —-88Kkg

2. 47 kg

3. 53kg

4. —53Kkg

5. 62kg

PH otce: 44 kg mléka



Nové biotechnologie ve Slechteni

Quantitative Trait Loci (QTL) jsou
hypotetické specifické oblasti na
chromozomu, které obsahuji geny,
prispivajici na expresi komplexni
(kvantitativni) vlastnosti

QTL jsou identifikovatelné pomoci
porovnani asociaci polymorfnich
molekularnich marker 0 s fenotypovymi
vlastnostmi.

Mapy OIL

Konecnym cilem disekce komplexnich
vlastnosti je identifikovat geny (QTN)
zapojené do vyvoje vlastnosti a
porozumeét jejich roli v burice a organizmu.

\
i

Geny

Spravnost a p fesnost |okalizace QTL
zavisi z Casti na hustote vytvarenych
vazbovych map. Cim vétsi hustota
markeru v mapé, tim vétsi presnost
lokalizace domnélého QTL.

Sekvence




Genetické markery

Geneticky marker (GM): polymorfni znak, jehoz varianty
vykazuji mendelistickou dédicnost a mohou byt v asociaci s
variabilitou znaku dulezitou pro Slechténi (pfip. mapovani)

- DNES: Mutace v DNA, ktera je detekovatelna molekularné
genetickou metodou!!!

Marker pfimy (pfi€inny gen) a nepfimy (ve vazbé s neznamym
pricinnym genem)

marker C vazba




Geneticke markery

l. typ - kddujici geny

Il. typ - mikrosatelity (MS), kratké tandemoveé
sekvence bazi (STRl) — hlavné v intergenovych

oblastech

Il typ - bi-alelicky jednonukleotidovy polymorfismus

(SNP) v kodujicich nebo Casteji v nekodujicich

iIntronovych Ci intergenovych oblastech (po celém

genomu)

. . CCccggctgacaagtgt gtcccacagg. ..
. gJgggccgactgttcacacBccagggtgtco. ..

~ geneticka

. .ccccggctgacaagtgt gtcccacagqg. .. variabilita
- -ggggccgactgttcacaclccagggtgtcoc. ..

SNP
19. 9. 2014 / 19



Mikrosatelity

Vysoce polymorfni = ruzné alely (5-20),
delkové polymorfizmy

Napr. (GC), n = 5-25 opakovani

5 ATCGGTATCAT TGCGCECECECECECGCTACGI TAATTC 37 n=8
5" ATCGGTATCATTGCGCCGCCCCGCTACGITAATTC 37 n=5

5" ATCGGTATCAT TGCECECECECECECECECECECTACGI TAATTC 37 n=11
S



Typy genetickych markeru

Piimy geneticky marker

l. typu - kandidatni geny ~
. Kandidatni geny mohou
byt charakterisovany dvéma typy

polymorfismu: marker
« Funkcni markery (Funkcional ) :
marker), coz je vlastni pfi¢inna L\,\‘l\ﬁ; CAMETY : NPNGNNNG
mutace ", o ¥
o Ptimé markery (Direct marker), coz w; B— ——
je polymorfismus DNA pfimo v inimiln motnostrekermbinace
sekvenci genu marker = kandiditni gen = QTG
Il. typu — markery ve vazbe s QTL Nepfimy geneticky marker
—_~ \,\,.-.U,w marker (TL

N
o LD markery - jsous QTL ve

vazbové nerovnovaze (linkage
disequilibrum markers)

o LE markery - jsou s QTL ve
vazboveé rovnovaze (linkage
equilibrum markers) @:_ N —

e o 0~




Markery a
QTL

QTL - lokus pro
kvantitativni znak

(misto na chromozomu,
které je asociovane s
variabilitou p FisluSného
kvant. znaku)

QTL nem tzZzeme ho
pFimo testovat, ale
vyuzivaji se GM

Geneticke markery a jejich umisténi

start konec
< = »/\
funkéni mutace markery
" . _‘ - = ‘h
DA - \{ f‘* lhl&
\ Exﬂn? /

Mutace, ktera zapfidifiuje viiv urditého typu genu v bloku QTL (napf. RYRT gen)

start konec

< = >

DNA —

nepFimy \ / pimy

marker exony marker
Markcer velmi biizko, rebo uvnitf genu (vazbova nerovnavaha s funkénl mutaci)

start konec

«—>

marker

DNA e——

Marker bilzko genu {vazebna nerovnovaha mezi markerem a furkéni mutaci je nedapina)






Vysledky studii strukturalni genomiky :

e tisice oblasti QTL (quantitative trait loci) u raznych
produkcnich vlastnosti:

: — skot

- — prase
- 3808 — kur

- /89 — ovce

http://www.animalgenome.org/

 spiSe mensi pocet funkénich polymorfizmu ovliviujicich
produkéni vlastnosti — QTN (qunatitative trait nucleotide ):
- myostatin, GDF8 (skotz, ovce, pes)
- RYR1 (prase)
- DGAT1 (skot)
- IGF2 (prase)
- atd. %

24



Genomicka charakteristika — skotu
www.animalgenome.org/cgi-bin/QTLdb/index %WQT I_db

Zmapovanych Pocty
QTL genu”

Chromozomy

Druh on

Typ chr. C-hodnota” (pg)

Skot 60 Akrocentrické 3’43 o 3’93 11543 1558

X aY metacen.

Bos taurus
ovee g St 2,34 - 3,50 789 370
Koza
Cap%a 60 akrocentrické 3 : 24 73 1 2 7 1
hircus

» C-hodnota ~ mnozstvi DNA / haploidni buriku (pikogramy: 1pg ~ 1G bp)

(The 'virtual sheep genome' project has mapped 98 per cent of the sheep's
genetic make-up. CSIRO, Monday, November 13, 2006 )

Ovce: Centromerické fuze chromozomu 1/3, 2/8 a 5/11
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Osekvenovani genomu skotu

Zimin et al. (2009) A

whole-genome

assembly of the

domestic cow, Bos

taurus. Genome Biology

2009, 10:R42

o Our assembly of the B.

taurus genome
contains
2,857,605,192 bp, of
which 2,612,820,649
bp are placed on one
of the 30
chromosomes

o University of Maryland
assembly of B. taurus,
release 2 (UMD2

27
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Figure |
Chromosome (Chr) lengths {in base pairs) based on amount of sequence
in the B. taurus assembly placed on each chromosome.




CattleQTLdb

TOP 15 vilastnosti s QTL skotu
Tas | numberofomL

Milk protein yield (daughter deviation) 461
Milk fat yield (daughter deviation) 435
Milk yield (daughter deviation) 423
Milk protein percentage 337
Residual feed intake 330
Average Daily Gain 288
Body weight (birth) 271
Milk protein percentage (daughter deviation) 269
Milk fat percentage 262
Milk fat percentage (daughter deviation) 249
Carcass weight 248
Milk yield 248
Longissimus muscle area 227
Fat thickness at the 12th rib 214
Gestation length 186




Geny zmasilosti u skotu

buriky

embryonalni
mezodermalni

genové rodiny

_p-udumi regulace

migrace a fiize
myoblastd

\b\

svalova myofibrila

29

svazek svalowych

MYOD rodina

e Myf3 (MYODL1 - 15. chr.), Myf5 (5.
chr.) — determinace myoblastu

* Myogenin (Myf4 — 16. chr.) —
spojovani myoblastu do vicejadernych
myofibril

IGF rodina (inzulinu podobné rastove
faktory)

* IGF1 (5. chr.), IGF2 (29. chr.) — vliv
na myogenezi

Myostatin — MSTN (GDF8) (2. chr.) —
blokuje bunécne déleni, blokuje vliv
myogeninu (negativni regulace) >
zamezuje tvorbé myofibril v
embryonalnim stadiu

S



Vznik dvojiteho osvaleni skotu

Gen MYOSTATIN (MSTN — BTA 2) — protein (¢len velké rodiny
molekul transforming growth factors beta (TGF-3), nékdy jako growth
and differentiation factor-8 (GDF-8)

« blokuje vliv myogeninu a tim zamezuje tvorbé dalSich myoblastu,
myofibril a svalovych vliaken

MUTACE MSTN = ztrata funkce blokady = vétsi
mnozstvi svalovych bunék, fibril a vlidken
« Vznik DVOJITEHO OSVALENI u skotu Belgického modro-bilého
plemene, jeho systematické Slechténi od roku 1807, podminéné
genotypy recesivnich homozygotu :
Vysledek dvojité osvaleni =
e 20 % - 43 % narust svalové hmoty
e 50 % redukce lipidu Kvalita?
o lepSi konverze krmiva
« VeEtSi hfebenoveé svaly na lopatce (svickova)

30 /




31

delece 11 bazi DNA ve 3. exonu (937 — 947) > mutovany protein
kratSi 0 89 AMK a poslednich 11 AMK ma jiny smysl > Belgické

Modré > hypertrofie a hyperplasie svalovych viaken a zvysSeni svalove
hmoty

* Hyperplazie = zvétSeni organu zplsobené zvySeni poctu svalovych vlaken

* Hypertrofie = zvétSeni organu zplusobené zvétSenim velikosti individualnich
svalovych vlaken

o 20— 25% narust svalové hmoty, 50% redukce lipidd (IMT), lepSi konverze
Krmiva

o Snizeni velikosti vnitfnich organu, snizeni plodnosti u samic, oddaleni

NS e

Piedmontese

e C->A Vvl exonu > substituce Leu za Phe
« G ->A Vv 3. exonu > substituce Cys za Tyr

Bodova mutace C >T - plemena Charolais, Piemont, Manie —Anjou,
Limusine (dalSi 2 mutace) ~ recesivni homozygoti = vySSi zmasilost

popsano vice mutaci > ztratu funkce myostatinu > S\@ové hyperplazie



Genomicka charakteristika - prase

AuimalQTLAD

Dryp  Chromozomy Typ chr C-hodnota® Zmapovanych  Pocty
= . (P9) lokus gend
Pras
Metacentricke, -
e 38 submetacentri. 2 ! 95
Sfrl:;a akrocentrické 3 , 5 1
domesticu

S

ostatni populace maji 37 a 38
- Robertsonovy translokace 15;17 (asijska prasata
16;17)

» C-hodnota ~ mnozstvi DNA / haploidni bunku (p|kogramy 1pg 1G bp)

32 4
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All Sequencing
Human (HGP)

wellcome trust

Blsanger
oL o

| Information [ Projects

Pathogens

Blast

Clene Mapping

Clone Sequencing

End Sequencing

Select

Hide Mavigation

Website Search

People Search

Library Services

Site Map

Feedback / Help

| Other Services
Porcine Genome Sequencing Project

The genome of the pig (Sus scrofa) comprises 18 autosomes,
with X and ¥ sex chromosomes. The genome size is similar to
that of human and is estimated at 2.7Gb. There is extensive
conserved homology with the human genome. The pig is a
member of the artiodactyls, (cloven-hoofed mammal), which are
an evolutionary clade distinct from the primates and rodents. It is
an important model for human health particularly for
understanding complex traits such as obesity and cardiovascular
disease.The funding for the clone based sequencing project at
the Wellcome Trust Sanger Institute runs to 31.12.09. In the time
remaining we anticipate further refinement to the fingerprint map
and sequence coverage of >30% of the genome.

Physical Mapping Project

» clone mapping overview
* ond sequencing overview
s pig map in Pre-Ensembl

Genome Sequencing Project

+ clone seguencing ovenview
» pig sequence in Ensembl

Current Sequencing Status

Finished Total
197,717,896 3,007,469,433

12-Apr-2011 Unfinished
Sus scrofa 2,809,751,587

S




PigQTLdb
TOP 15 vlastnosti s QTL u prasat
wes | tmbersiorl |

Drip loss 1,022
Average daily gain 312
Loin muscle area 258
Hematocrit 238
Average backfat thickness 225
Backfat at last rib 203
Mean corpuscular volume 203




KG pro produkci vepr. masa

Kvantitativni znak

% liboveé svaloviny, PSE
maso

Kandidatni gen
HAL, RYR1, CRC

MHS > QTG > CRC . chr)

stres

CRC + HSP70 (2. chr) + Cc-mycC (.
chr.)

kapacita tvorby svalove
hmoty

MYQOD rodina, Myod1 . chr), Myf4
9. chr.), Myf5 (5. chr), Myf6 (5. chr.)

hmotnost pfi harozeni

POU1F1

ukazatele JOT

|GF1, IGF2 (maternalni imprinting)

prirustek GH (12. chr), GHR (16. chr)
mnozstvi tuku LEP (8. chr), LEPR, MCA4R . chr)
% IMT H-FABP .chr)

AV Al Vd - /7 (e}
wnnizitt L rminria a nririCieting

>

PPI{ 1N Alaw )\ ICE1 = Alaw\ ICEO /[




hiap Mame: Kopecry, M et al 2004
Sex: A, Species: Pig, Chromozsome: 6

o.o
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Geny 6. chromozomu prasete

hiap Mame: FiGhiP wi

Sex: A, Species: Pig, Chromosome: G
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hiap Mame: Cytogenetic hiap
Sex: N, Species: Pig, Chromosome: G
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IL—— Diouble click madier far more details
R R R4 | (0,233, 0,394, 0,359
T | 'Z:i]}_ep|:(0333,0344,0354)

L ':I:_ GPI 0,333, 0,244, 0,354

j_l..__.. COxad (0,205, 0,329, 10,3547

FSMC4 @ (0,205, 0,329, 0,354
CAFMET (0,305, 0,329, 0,354
S5CEEOQZ : (0,258, 0,389, 0,920
AFPOE : (0,352, 0,383, 0,420
ZPR4 (0,252, 0,389, 0,420
FOsB : (0,253, 0,329, 0,420
FOUZFZ : {0,258, 0,389, 0,420 )
LAaR40 @ (0,252, 0,389, 0,420 )
ECH1 : (0,252, 0,389, 10,4201
RAaBACT (0,358, 0,289, 0,420
SEFPWM : (0,358, 0,389, 0,420

Java Applet Window

RYR1 (HAL, CRC)

GPI — glikozofosfat izomeraza

AB1G — serovy postalbumin

PGD - 6 fosfoglukonat dehydrogenaza
EAH — erytrocytarni entigen H

> vazbova skupina 8 — 10 cM




Fujii,J., Otsu,K., Zorzato,F., de Leon,S., Khanna,V.K., Weiler,J.E., O'Brien,P.J. and MacLennan,D.H.
Identification of a mutation in porcine ryanodine receptor associated with malignant hyperthermia.
Science, 253 (5018), 448-451 (1991)

translation=,
...EEAAESWKEIVNLLYEILASLIRGNRANCALFSNNLDWLVS
KLDRLEASSGILEVLYCVLIESPEVLNIIQENHIKSIISLLD

KHGRNHKVLDVLCSLCVCNGYSWNQDLITENLLPGRELL
LOTNLINYVTSIRPNIFVGRAEGTTQYSKWYFEVMVDEVVPF

LTAQATHL.".

— pozice (Arg) > (Cys)

37 /



cDNA sekvence ~ mRNA (U >T)

ORIGIN
1 cccecgegggt gectetgggg ttcccagagg tctccgacce cagecgece C cggccecgece
61 gcccgeccag cctgeggece cctectecta ttcecctgace tcageccceg g ctccteggge

121 ctcgacatc @ 1 Qggtgacgg aggagagggc gaagatgagg tccagtttct gcggacagac

1681 attgtgaacc tgctgtatga gatcctggcc tctctgatcc gtggca atcg tgccaactgt
1741 gcccttttct ccaacaactt ggattggctg gtcagcaagc tggatc gact ggaggcctcc
1801 tcagggatcc tggaggtgct gtactgtgtc ctgattgaga gtcctg aggt cctgaacatc
1861 atccaggaga accacatcaa gtccatcatc tcccttctgg acaagc atgg gaggaaccac
1921 aaggtgctgg atgtcctgtg ttccctgtgt gtgtgcaatg gtgtgg ccgt g Cgthcaac
1981 caagatctca ttactgagaa cttgctgcct ggccgcegagce ttctge tgca gacaaacctc
2041 atcaactatg tcaccagcat ccgccccaac atctttgtgg gccgag caga gggcaccaca
15241 acccccagct ggccccgecac ccccacctca agtgccttgt tttca cagca agccccttag
15301 ccccccaaac cctccececcca aggcagctag gggagaggtg accat gcagt ggagaaataa
15361 agtctgtgct acacccct

L 15 378 bp

atg ~ aug ~ iniciacni kodon
5036 AMK

cgc ~ kodon pro Arg ~ dominantni alela N

gc ~ kodon pro Cys ~ recesivni alela n
38 S
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Efekty genotypu CRC

vyssi % IMT

vyssi % LS

L

PSE vetsi plocha

mensi plocha . zvysend konverze
myofibril " krmiva
nizsivyska
hrbetniho tuku
mensi uhyny [RIAVL
pred porazkou nizsi reprodukce
u prasnic i kanci

snizena kvalita masa
(PSE)



RN gen — hampshirsky efekt

Gen PRKAG3 - y podjednotka AMP
aktivované proteinazy (15. chromozom)

o Mutace R200Q

Dusledky RN- alely

o ZVySeny obsah glykogenu

o Horsi technologické viastnosti (5 — 6% ztrata
pri vyrobe sunky)

o NizSi konecné pH masa ~ kyselé maso

40 e
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5,0

PSE maso

normdlni

Hampshirsky

hodin post morten

. efekt
4 24



DNA jadra
(3 Gb)

—
B Geny a sekvence DNA kodujici tRNA,

| ve vztahu ke gen am rRNA a n ékteré
(900 Mb) histony

Kédujici DNA Nekodujici DNA
(90 Mb) (810 Mb)

Extragenova DNA
(2,1 Gb)

Repetitivni DNA Jedlne €né sekvence,
(420 Mb) nebo malo kopii

|
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Naklady na sekvenovani 1 Mb DNA

2001: 5,292.39 %
2003: 2,230.98 %
2005: 766.73 %
2007: 397.09 %
2009: 0.78 %
2011: 0.19%

Zdroj: NHGRI



MAS vs. GS

Genomicka selekce je vyustenim MAS.
Oproti MAS je pri genomické selekci
zahrnut podstatné vétsi poCet markeru a
nebyva zahrnut polygenni efekt.

Predpoklada se, ze vysoky pocet hustée
rozmisténych markeru napfi¢c genomem
vysveétli celou genetickou promenlivost.



Genomicka selekce

Genomic ka selekce je forma MAS, v které
genetické markery (v poctu tisicu) pokryvajici
cely genom a vSechny QTL jsou ve vazbové
nerovnovaze s nejmeéné jednim markerem
(SNP - single nucleotide polymorphisms).

To je mozné diky vyuzivani velkého pocCtu SNP
popsanych prfi genomovém sekvenovani a
novych metod genotypovani velkého poctu
SNP (DNA microarray )

Vyviji se metody odhadu PH z genomickych

dat (genomicka PH) — matematické r/nodely




SNP Chipy

Chip je maly kousek plastu Ci
sklicka na jehoz povrchu jsou
stovky Ci tisice malych bodu —
ssDNA proba (oligonukleotid)

Kazdy bod koresponduje s

kratkou sekvenci DNA s

SNP — hybridizace ->

identifikace mnoho tisic SNP

u jedince

Ruzné firmy vytvari SNP

chipy - lllumina

o 50 000 SNP, 50K SNP chip,
ale pouze asi 40 000 jsou
vyuzitelné pro konkrétni
populaci z davodu variability - |-«
> v intervalu cca kazdych 70
t|S bp e
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Statistické metody pro
genomickou selekci

Least squares regression
Ridge regression
Bayesian ridge regression
BLUP

LASSO

Bayes LASSO

Bayes A

Bayes B

Bayes C

Bayes Cmr

- Nadaraya-Watson estimator
R. Howard, A. L. Carriquiry, and W. D.

Beavis. G3 (Genes, Genomes, Genetics) RKHS
Volume 4 | June 2014, 1027-1046. doi: Support vector machine

10.1534/g3.114.010298 Neural network
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Zaver

= Nové nastroje -> interiZWne;si slechieni -> vétsi
zisky geneticke a ekonomické

= Zaroven navrat k globalmmu pohledu na slechteni
(genom) HARE e SN
Qbavy ?. Jeste vetsu:equ kog ,geniey}ckg yama}guﬂyg\(h ?
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