
ŠŠLECHTLECHTĚĚNNÍÍ
CCíílevlevěědomý výbdomý výběěr zvr zvíířřat vedoucat vedoucíí
ke genetickke genetickéé fixaci vlastnostfixaci vlastnostíí, , 

kterkteréé jsou soujsou souččááststíí
chovatelskchovatelskéého cho cíílele



ŠŠLECHTLECHTĚĚNNÍÍ
��ZZáákon kon čč. 154/2000 . 154/2000 SbSb
��NavazujNavazujííccíí vyhlvyhlášáškyky



CHOVATELSKÝ CCHOVATELSKÝ CÍÍLL

��Vlastnosti zdravVlastnosti zdravíí
��Vlastnosti uVlastnosti užžitkovitkovéé



GENETIKA VE ŠLECHTĚNÍ

�Genetika normálních znaků
(kvantitativních i kvalitativních)

�Genetika zdraví



GENETIKA VE ŠLECHTĚNÍ

�Genetika normálních 
znaků: exteriér, užitkovost
�Genetika zdraví: D0, VVV, 
resistence,  reakce na léčbu, 
environmentální mutageny, 
genové manipulace



ZDRAVÍ
GENETIKA ZDRAVGENETIKA ZDRAVÍÍ VE VE ŠŠLECHTLECHTĚĚNNÍÍ ZVZVÍÍŘŘATAT

��PPřředpokladedpoklad naplnnaplněěnníí ššlechtitelsklechtitelskéého cho cíílele

��SouSouččáást st ššlechtitelsklechtitelskéého cho cíílele



ŠŠLECHTLECHTĚĚNNÍÍ
��SelekceSelekce
��PlemenitbaPlemenitba



ŠŠLECHTLECHTĚĚNNÍÍ
��SelekceSelekce
�Plemenitba



SelekceSelekce
��ppřříírodnrodníí/um/uměělláá
��negativnnegativníí/pozitivn/pozitivníí
��na jeden znak/na vna jeden znak/na vííce znakce znakůů
��fenotypovfenotypováá/genotypov/genotypováá



SelekceSelekce
��ppřříírodnrodníí/um/uměělláá
�negativní/pozitivní
�na jeden znak/na více znaků
�fenotypová/genotypová



SelekceSelekce
�přírodní/umělá
��negativnnegativníí/pozitivn/pozitivníí
�na jeden znak/na více znaků
�fenotypová/genotypová



SelekceSelekce
�přírodní/umělá
�negativní/pozitivní
��na jeden znak/na vna jeden znak/na vííce znakce znakůů
�fenotypová/genotypová



Selekce na jeden znakSelekce na jeden znak
��DirekcionDirekcionáálnlníí
��StabilizaStabilizaččnníí
��DisruptivnDisruptivníí



Selekce na vSelekce na vííce znakce znakůů
��TandemovTandemováá
��NezNezáávislvisléé vyvyřřazovazováánníí
��SimultSimultáánnnníí –– selekselekččnníí
indexyindexy



SelekceSelekce
�přírodní/umělá
�negativní/pozitivní
�na jeden znak/na více znaků
��fenotypovfenotypováá/genotypov/genotypováá



GENOTYPOVGENOTYPOVÁÁ SELEKCESELEKCE
Zdrojem genotypovZdrojem genotypovéé

selekce je selekce je 
geneticky podmgeneticky podmíínněěnnáá

promproměěnlivostnlivost



DĚDIČNOST KVANTITATIVNÍHO 
ZNAKU

Rozklad fenotypovRozklad fenotypovéé variance:variance:
VVPP = = VVGG + + VVEE

VVGG = = VVAA + V+ VD D + V+ VII

VVEE = V= VEpEp + V+ VEtEt



DĚDIČNOST KVANTITATIVNÍHO 
ZNAKU

GenetickGenetickáá variabilitavariabilita
VVGG == VVAA + + VVD D + V+ VII

neaditivnneaditivníí



DĚDIČNOST KVANTITATIVNÍHO 
ZNAKU

Koeficient heritability:Koeficient heritability:
hh22

VVGG/V/VPP



DĚDIČNOST KVANTITATIVNÍHO 
ZNAKU

Koeficient heritability:Koeficient heritability:
hh22

VVAA/V/VPP



GenotypovGenotypováá selekceselekce

Nutnost odhadu Nutnost odhadu 
plemennplemennéé hodnotyhodnoty



ODHAD PLEMENNODHAD PLEMENNÉÉ HODNOTYHODNOTY

��Podle pPodle přřííbuzenstvabuzenstva
��Podle markerPodle markerůů



��Podle pPodle přřííbuzenstvabuzenstva
�Podle markerů

ODHAD PLEMENNODHAD PLEMENNÉÉ HODNOTYHODNOTY



PH podle pPH podle přřííbuzenstvabuzenstva
��VlastnVlastníí uužžitkovostitkovost
��PPřředkovedkovéé a kolatera kolateráálnlníí
ppřřííbuznbuzníí

��PotomciPotomci



PH podle potomkPH podle potomkůů
��Metoda vrstevnicMetoda vrstevnic
��Skupiny potomstvaSkupiny potomstva

Integrované metody
•BLUP
•Animal model



ODHAD PLEMENNODHAD PLEMENNÉÉ HODNOTYHODNOTY

�Podle potomků
��Podle markerPodle markerůů



Identifikace genIdentifikace genůů -- markermarkerůů
pro zdravpro zdravíí a ua užžitkovostitkovost

��ObdobObdobíí redukcionismuredukcionismu
��ObdobObdobíí holistickholistickéé

GENETIKA VE GENETIKA VE ŠŠLECHTLECHTĚĚNNÍÍ ZVZVÍÍŘŘATAT



GENOMIKAGENOMIKA
A PROTEOMIKAA PROTEOMIKA

HledHledáánníí markermarkerůů



SystematickSystematickáá a a 
komplexnkomplexníí analýza analýza 
genomu a proteomugenomu a proteomu

GENOMIKA A PROTEOMIKAGENOMIKA A PROTEOMIKA



SystematickSystematickáá a a 
komplexnkomplexníí analýza analýza 
genomu a proteomugenomu a proteomu

GENOMIKA A PROTEOMIKAGENOMIKA A PROTEOMIKA



GENOMIKA A PROTEOMIKA VE GENOMIKA A PROTEOMIKA VE ŠŠLECHTLECHTĚĚNNÍÍ

�Systematické hledání markerů
�Analýza komplexních znakůužitkovosti a zdraví



METODICKÝ POTENCIMETODICKÝ POTENCIÁÁLL
GenomGenom PCRPCR

SekvenaceSekvenace
SNPSNP
ESTEST
RTRT--PCRPCR
MicroarraysMicroarrays
SAGESAGE
2D, MS2D, MS
3D3D
ArraysArrays

TranskriptomTranskriptom
ProteomProteom



METODY ANALÝZY GENOMU METODY ANALÝZY GENOMU 
DOMDOMÁÁCCÍÍCH ZVCH ZVÍÍŘŘATAT

�Identifikace a 
mapování genů

�Funkce genů



StrukturStrukturáálnlníí genomika domgenomika domááccíích ch 
zvzvíířřat: genetickat: genetickéé mapovmapováánníí

�Kompletní sekvence genomů
�Ekonomicky významné znaky,kandidátní geny
�Genomový scan



ANALÝZA GENOMUANALÝZA GENOMU
��Analýza jednotlivých Analýza jednotlivých 
gengenůů

��Genomový scanGenomový scan

GENETIKA VE GENETIKA VE ŠŠLECHTLECHTĚĚNNÍÍ ZVZVÍÍŘŘATAT



ANALÝZA GENOMUANALÝZA GENOMU
��Analýza jednotlivých Analýza jednotlivých 
gengenůů

�Genomový scan

GENETIKA VE GENETIKA VE ŠŠLECHTLECHTĚĚNNÍÍ ZVZVÍÍŘŘATAT



Geny ovlivGeny ovlivňňujujííccíí
uužžitkovostitkovost

��Znaky exteriZnaky exteriééru (barva)ru (barva)
��Znaky produkZnaky produkččnníí (plodnost, (plodnost, 
maso, mlmaso, mlééko, vejce)ko, vejce)

GENETIKA VE GENETIKA VE ŠŠLECHTLECHTĚĚNNÍÍ ZVZVÍÍŘŘATAT



Geny ovlivGeny ovlivňňujujííccíí zdravotnzdravotníí stavstav

�� DO (LAD, SCID)DO (LAD, SCID)
�� VVV (syndaktylie)VVV (syndaktylie)
�� Resistence (MHC, ECF88)Resistence (MHC, ECF88)

GENETIKA VE GENETIKA VE ŠŠLECHTLECHTĚĚNNÍÍ ZVZVÍÍŘŘATAT



STRUKTURSTRUKTURÁÁLNLNÍÍ GENOMIKA:GENOMIKA:
METODY GENOVMETODY GENOVÉÉHO MAPOVHO MAPOVÁÁNNÍÍ

ZVZVÍÍŘŘATAT
��Mapy genetickMapy genetickéé
��Mapy cytologickMapy cytologickéé
��Mapy integrovanMapy integrovanéé

GENETIKA ZDRAVGENETIKA ZDRAVÍÍ VE VE ŠŠLECHTLECHTĚĚNNÍÍ
ZVZVÍÍŘŘATAT



StrukturStrukturáálnlníí genomikagenomika

��GenetickGenetickéé mapovmapováánníí
��FyzickFyzickéé mapovmapováánníí

Metody mapovMetody mapováánníí gengenůů u domu domááccíích ch 
zvzvíířřatat



STRUKTURSTRUKTURÁÁLNLNÍÍ GENOMIKA:GENOMIKA:
METODY GENOVMETODY GENOVÉÉHO MAPOVHO MAPOVÁÁNNÍÍ

ZVZVÍÍŘŘATAT
Mapy genetickMapy genetickéé::
��VazebnVazebnáá analýzaanalýza
��Single sperm typingSingle sperm typing

GENETIKA ZDRAVGENETIKA ZDRAVÍÍ VE VE ŠŠLECHTLECHTĚĚNNÍÍ
ZVZVÍÍŘŘATAT



STRUKTURSTRUKTURÁÁLNLNÍÍ GENOMIKA:GENOMIKA:
METODY GENOVMETODY GENOVÉÉHO MAPOVHO MAPOVÁÁNNÍÍ

ZVZVÍÍŘŘATAT
Mapy cytologickMapy cytologickéé::
��FISHFISH
��RH panelRH panel
��MikrodisekceMikrodisekce
��BACsBACs, , YACsYACs

GENETIKA ZDRAVGENETIKA ZDRAVÍÍ VE VE ŠŠLECHTLECHTĚĚNNÍÍ
ZVZVÍÍŘŘATAT
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ANALÝZA GENOMUANALÝZA GENOMU
�Analýza jednotlivých 
genů

��Genomový scanGenomový scan

GENETIKA VE GENETIKA VE ŠŠLECHTLECHTĚĚNNÍÍ ZVZVÍÍŘŘATAT



MARKERY A KANDIDMARKERY A KANDIDÁÁTNTNÍÍ GENYGENY
��NeexprimovanNeexprimovanéé
(mikrosatelity)(mikrosatelity)

��ExprimovanExprimovanéé

GENETIKA VE GENETIKA VE ŠŠLECHTLECHTĚĚNNÍÍ ZVZVÍÍŘŘATAT



VÝSLEDKY: VÝSLEDKY: 
uužžitkovitkovéé znakyznaky

��ChromosomChromosomáálnlníí oblastioblasti
��Markery 1. a 2. typuMarkery 1. a 2. typu



GenovGenovéé mapy zvmapy zvíířřatat
http://http://locuslocus..jouyjouy..inrainra..frfr
http://www.http://www.riri--bbsrcbbsrc..acac..ukuk
http://www.http://www.genomegenome..iastateiastate..eduedu
http://www.sol.http://www.sol.marcmarc..usdausda..govgov



Institut National de Recherche Agronomique
Laboratoire de génétique biochimique - Jouy-en-Josas

Welcome to Horsemap Database
World Wide Web Version 2.00 
Last code change : 20 Feb2003

Main Menu

SUMMARYSUMMARYSUMMARYSUMMARY REQUST ON LOCIREQUST ON LOCIREQUST ON LOCIREQUST ON LOCI GENE LISTGENE LISTGENE LISTGENE LIST
LOCI LISTLOCI LISTLOCI LISTLOCI LIST MAPPING LOCI LISTMAPPING LOCI LISTMAPPING LOCI LISTMAPPING LOCI LIST REQUEST ON POLYMORPHISMREQUEST ON POLYMORPHISMREQUEST ON POLYMORPHISMREQUEST ON POLYMORPHISM
REQUEST ON BREED POLYMORPHISMREQUEST ON BREED POLYMORPHISMREQUEST ON BREED POLYMORPHISMREQUEST ON BREED POLYMORPHISM HOMOLOGY QUERYHOMOLOGY QUERYHOMOLOGY QUERYHOMOLOGY QUERY SEQUENCESSEQUENCESSEQUENCESSEQUENCES
PHENES LISTPHENES LISTPHENES LISTPHENES LIST CARTOGRAPHYCARTOGRAPHYCARTOGRAPHYCARTOGRAPHY

The WWW version of Horsemap was developped by Delphine & Franck Samson, and the last one, 
Bernard Weiss

For bugs reporting and feedback : G. Guerin , B. Weiss



INSTITUT NATIONAL DE LA RECHERCHE AGRONOMIQUE
Laboratoire de Génétique Biochimique et de Cytogénétique de Jouy-en-Josas

Mapping the Equine Genome

Entry of the Horsemap database - click here
SUBMIT DATA FOR HORSEMAP 

ART FOR ANIMAL GENOME MAPPING

Around HORSEMAP database
external databases referenced in Horsemap ( hyperlinks )

Other Equine Genome Ressources
Horse Genome Workshop

Codon usage frequency in Equus caballus ( Japan )
Catalog of equine genes of interest in endocrinology and reproduction ( ISAS, USA )

Equine mitochondrion (NCBI)
Horse genetics

Laboratory for Genomics and Bioinformatics (UGA - US ; Horse ESTs)



Geny ovlivGeny ovlivňňujujííccíí uužžitkovost itkovost --
ppřřííkladyklady
QTLsQTLs

�� prase: prase: chrchr. 4, 6, 7,. 4, 6, 7,
�� skot: skot: chrchr. 6, 14, 20. 6, 14, 20

GENETIKA VE GENETIKA VE ŠŠLECHTLECHTĚĚNNÍÍ ZVZVÍÍŘŘATAT

MajorgenyMajorgeny
••skot: kappaskot: kappa--kaseinkasein
••prase: ESR, RN, prase: ESR, RN, myostatinmyostatin
••ovce: ovce: boorolaboorola



QTLs andQTLs and CGs CGs for for meat meat 
production production in in pigspigs

QTLs identifiedQTLs identified for:for:
growthgrowth
chrom.: 3, 4, 7, 8, 9, 12, 13, 14, 15, 16, Xchrom.: 3, 4, 7, 8, 9, 12, 13, 14, 15, 16, X
meat qualitymeat quality
chrom.: 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9, 10, 11, 12, 13, 14, 15, 17, chrom.: 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9, 10, 11, 12, 13, 14, 15, 17, 
18, 18, 
fatfat
chrom.: 1, 5, 6, 7, 13, 14, 18, X chrom.: 1, 5, 6, 7, 13, 14, 18, X 



CandidateCandidate genesgenes for for meatmeat productionproduction:

Feed conversion                               Feed conversion                               CCKCCK
% IMF                                             H% IMF                                             H--FABPFABP
Fat percentage                                  Fat percentage                                  LEPLEP
Weight gain                                     Weight gain                                     GHGH
Birth weight                                     Birth weight                                     POU1F1POU1F1
Muscle mass                  Muscle mass                  MYOSTMYOST
Muscle building capacity               Muscle building capacity               MYOD MYOD familyfamily, MYF4, MYF4
stress                                                RYR + HSP7stress                                                RYR + HSP70 + 0 + TriadTriad

MHS                      QTG               MHS                      QTG               CRCCRC
% % ofof leanlean meatmeat, PSE , PSE meat      meat      HAL, RYR1, CRC, cHAL, RYR1, CRC, c--mycmyc
Quantitative traits                        Candidate genes



QTLs and candidate genes for 
reproduction traits in pigs

8Litter sizeOPN
16Litter sizePRLR
15reproductionStAR
9Length of pregnancyQTL

8Number of embryos
Ovulation ratio 
uterus size

QTL
4, 3Ovulation rateQTL
2Litter sizeFSHB
1Age in first heatQTL
1Litter sizeESR

chromosometraitlocus/ gene



Effect of CRC genotypes



BIOINFORMATIKABIOINFORMATIKA
Analýza dat zAnalýza dat zíískaných skaných 
genomickými pgenomickými přříístupystupy::

GENOMIKA V MEDICGENOMIKA V MEDICÍÍNNĚĚ

Analýza Analýza „„in silicoin silico““



BioinformatikaBioinformatika

� Sekvenční analýza
� Vazebná analýza
� Asociační analýza
� Clusterová analýza
� Populační analýza

Metody u domMetody u domááccíích zvch zvíířřatat



EXONIC NUCLEOTIDE SEQUENCE
WITHIN THE HORSE NRAMP1

GENE
� 1   CGCTTTCCTG GATCCAGGAA ACATCGAGTC GGACCTTCAG GCTGGCGCTG

� 51  CGGCTGGATT CAAACTGCTC TGGGTGCTGC TGTGGGCCAC AGTGTTGGGT

� 101 TTACTCTGCC AGCGACTTGC TGCCCGGCTG GGTGTGGTGA CAGGAAAGGA

� 151 CTTGGGCGAG GTCTGTCATC TCTACTACCC TAAGCTGCCC CGCACCATCC

� 201 TCTGGCTGAC CATCGAGCTG GCCATCGTGG GCTCGGACAT GCAGGAGGTC

� 251 ATCGGCACCG CGATTGCATT CAATCTGCTC TCAGCTGGAC GAATCCCACT

� 301 CTGGGGTGGC GTGCTCATCA CCATCGTGG



Putative horse NRAMP1 protein Putative horse NRAMP1 protein 
analysisanalysis



Analýza Analýza 
uužžitkových znakitkových znakůů

� ReferenceReference familiesfamilies
�� VazebnVazebnáá a asociaa asociaččnníí analýzaanalýza
�� Odhady plemennOdhady plemennéé hodnoty:hodnoty: BLUP,BLUP,

AnimalAnimal modelmodel
�� MAS:MAS: popoččíítataččovovéé modelovmodelováánníí



STRATEGIE GENOVÉHO MAPOVÁNÍ
ZVÍŘAT

MAS MAS 
Zpřesnění odhadu
plemenné hodnoty



GENOMIKA V MEDICGENOMIKA V MEDICÍÍNNĚĚ
KomplexnKomplexníí znakznak

DDííllččíí znakyznaky
PROTEINY STRUKTURPROTEINY STRUKTURÁÁLNLNÍÍ A REGULAA REGULAČČNNÍÍ



Výsledky: analýza kandidVýsledky: analýza kandidáátntníích ch 
gengenůů ppřřirozenirozenéé imunityimunity

�ELA-DQA, DQB, DRA
�TNF alpha, TNFR1, TNFR2
�NRAMP1, iNOS
�Interferon gamma, IL-12 p40, p35
�CD14, IgE, FcεR1α, TLR4 

A second DQB locus, new DQA and DQB alleles, one DQB pseudoallele
Hořín, Matiašovic, Anim Genet 2002

Two SNPs in the TNFA 5’UTR, a GT  microsatellite in the TNFR1 3’UTR, horse TNFR2 partial sequence
Matiašovic et al, Eur J Immunogenet 2000

NRAMP1:NRAMP1: complete sequence, iNOS:iNOS:
SNP in intron 9 in Old Kladruber horses, two
other breeds monomorphic
Matiašovic et al, Eur J Immunogenet 2002, ms. in prep.

Novel 5´UTR CD14 sequence, RFLPs
within IgE and TLR4 genes
In preparation

IFNG: Two SNPs in intron 1 and intron 3, Eca 6; IL12p40: SNP in intron 6
In preparation



AsociaAsociaččnníí analýzaanalýza: : Lawsonia
intracellularis

IL7R8.30.0210121HTG10

Beta 
defensiny

8.9
26.4

0.02
0.03

160,
152/160

9HMS03
IL-1B, IL1RN26.40.00310115*HTG06

Kandidátní genyOdds 
ratio

P corr.Asociovaná
alela/genotyp

ECAMarker

Marginální asociace: MHC-DQA, TNF alfa, TNFR1 (puncorr. <0.05)
* Chromosom 15 asociován také s vnímavostí k infekci 
Rhodococcus equi



Identifikace kandidIdentifikace kandidáátntníích gench genůů



�� ModelovModelovéé populacepopulace
�� BiodiversitaBiodiversita specificspecifickýchkých

populapopulaccíí
�� PopulaPopulaččnníí biologie:biologie: odhady rizikodhady rizik

PopulaPopulaččnníí analýzaanalýza



mtDNA mtDNA DD--loop loop 
variations variations in in zebraszebras



PotenciPotenciáál bioinformatikyl bioinformatiky



Whittaker 2003



KomparativnKomparativníí genomika:genomika:konzervované chromozomální segmenty kůň/člověk

H.s. 1 Eq.c. 2p, 5, 30
H.s. 2 Eq.c. 1q, 15, 18
H.s. 3 Eq.c. 16, 19

H.s. X Eq.c. X



KOMPARATIVNKOMPARATIVNÍÍ GENOMIKAGENOMIKA
��VyuVyužžititíí mezidruhových mezidruhových 

homologihomologiíí
��EvoluEvoluččnníí aspektyaspekty

GENETIKA ZDRAVGENETIKA ZDRAVÍÍ VE VE ŠŠLECHTLECHTĚĚNNÍÍ
ZVZVÍÍŘŘATAT



KOMPARATIVNKOMPARATIVNÍÍ
GENOMIKAGENOMIKA

� StrukturStrukturáálnlníí: : homologie,homologie, ortologieortologie
�� MapovMapováánníí: : konzervovankonzervovanéé blokybloky
�� Geny pro nemoci:Geny pro nemoci: biomodelybiomodely
�� Evoluce: Evoluce: fylogeneze,fylogeneze, speciacespeciace
�� BiodiversitaBiodiversita: : „„conservationconservation geneticsgenetics““
�� FunkFunkččnníí: : microarrays, rekonstrukcemicroarrays, rekonstrukce

metabolických drah ametabolických drah a
regularegulaččnníích okruhch okruhůů
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LEP
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1312

15
14

12
13
14
15
16
21.1
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16

21.221.3
23

17 CCND2
NOS1LIF

HPD
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PAI2

DSG2
CDH2

SART3
FLJ11021

TYMS

BCR

CCND2

HSPC039

18.6 16 16.6
20.2 10 75.4*
28.3 1

LIF 27.3 11 4.1

4.1 6 128.0
120.2 5 112.9
116.6 5 115.8
108.0 5
121.1 5
121.6 5
10.0 17
0.9 5 28.5

21.0 18 12.2
21.3 18 12.3
25.4 18 16.6

29.1 18 20.1

44.9 18
55.6 18
61.3 1 108.1*8
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18

3.2

111.6
121.2
121.8*
64.6

77.3*
64.8*
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DSC2 29.1 18 20.1



1111
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12
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12
13
14

17
16
15

14

16
17
18

CD2NFIA
ATP1A1
VCAM1
TSHB
NRAS
UOX
LEX014
DIA1

VDUP1 
S100A6
L16464

PTGS2 
LAMB3 
HMS76

AHT024
LAMC2
TKY041

IGL@

5

CD2NFIAATP1A1
VCAM1
TSHBNRAS

UOX
DIA1

VDUP1

LAMB3

LAMC2
IL10
AT3
LAMC1
PTGS2 
PKLRGBA

S100A6L16464
GJA5
CTSK

NGFB

PRG4 

205.6 1 131.8
180.6 1 154.0
171.4 1 162.1
180.5 1 154.1
183.7
184.1 1 150.9
208.4 1 194.8
153.1 3 89.9
153.0 3 90.0
148.6 3 95.7
143.9
145.4 3 97.3
146.47 3 91.4
117.8 3 101.3
61.4 4 95.5

116.2 3 102.5
117.4 3 101.6

101.9 3 116.4

115.9 3 102.8
115.6 3 103.1

39.6 15 83.922

1

1 151.3

3 96.8

3 147.1

154.9

SH3GLB1 87.7 3 45.2
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IGL@ 19.2 16 18.5
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23.324
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16
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ASB42
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GLB1

AHT037
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HRH1AHT038

LTFACAA1
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GPX1
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RHO

RARB
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NCK1
RBP1
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ACAA1

GLB1
CRTAP
PDCD6IP
PB1

SLC21A2

MBNL

121.1
126.0

25.1
138.6

30.2
32.3
32.4
33.1
11.2

45.7
38.0

128.9

48.7

121.7

136.1
145.5

133.5
130.6
130.4

145.3

145.8

148.9
145.6

51.7

16
6 116.7
9

14 11.9
9 117.3
9 115.5

9
6 115.3

9 112.1
9 109.2

9

14

16 33.1

9 98.9
3 19.9

9
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3 20.0*

3 19.6

3
3 19.8
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9 115.5
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9 120.5

105.0

101.0

61.1

CP
GLB1
RARB
RHO
SLC21A2
TF
TGFBR2

COR039
COR052
COR064
HTG03
HTG13
I-18
LEX48
LEX56
LEX59
MPZ002
UCD505
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2.6* XY
9.1 7

0.9

29.6 X 65.9
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52.0 X 109.4
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46.8 X 4.3

72.9 X 89.0
72.7 X 88.8

114.3 X 23.9
62.9 X 80.9
13.9 X 142.2*
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105.6 X

125.0
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133.1 X 43.0
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METODY ANALÝZY GENOMUMETODY ANALÝZY GENOMU
��Identifikace a Identifikace a 
mapovmapováánníí gengenůů

��Funkce genFunkce genůů

GENOMIKA V MEDICGENOMIKA V MEDICÍÍNNĚĚ



VyuVyužžititíí výsledkvýsledkůů
��NegativnNegativníí selekceselekce
��PozitivnPozitivníí selekce (MAS) selekce (MAS) 
��AI, ET, klonovAI, ET, klonováánníí, transgenoze, transgenoze
��Produkce lProdukce lééččiv a vakciv a vakcíínn
��RekombinantnRekombinantníí technologietechnologie

GENETIKA VE GENETIKA VE ŠŠLECHTLECHTĚĚNNÍÍ ZVZVÍÍŘŘATAT



ŠŠLECHTLECHTĚĚNNÍÍ

�Selekce
��PlemenitbaPlemenitba



��Podle podobnosti Podle podobnosti 
rodirodičůčů a potomka potomkůů

��HeterHeteróózaza

RozdRozděělenleníí metod metod 
plemenitbyplemenitby



��Podle podobnosti Podle podobnosti 
rodirodičůčů a potomka potomkůů

�Heteróza

RozdRozděělenleníí metod metod 
plemenitbyplemenitby



Podle podobnosti rodiPodle podobnosti rodičůčů a a 
potomkpotomkůů::

-- ČČistokrevnistokrevnáá plemenitbaplemenitba
-- PozmPozměňěňovacovacíí kkřříížženeníí

RozdRozděělenleníí metod metod 
plemenitbyplemenitby



��ČČistokrevnistokrevnáá plemenitba s.s.plemenitba s.s.
��OsvOsvěžěženeníí krvekrve
��LiniovLiniováá plemenitbaplemenitba
��PPřřííbuzenskbuzenskáá plemenitbaplemenitba

ČČistokrevnistokrevnáá plemenitbaplemenitba



��ZuZuššlechlechťťovacovacíí kkřříížženeníí
��PPřřevodnevodnéé kkřříížženeníí
��KombinaKombinaččnníí kkřříížženeníí

PozmPozměňěňovacovacíí kkřříížženeníí



�Podle podobnosti 
rodičů a potomků

��HeterHeteróózaza

RozdRozděělenleníí metod metod 
plemenitbyplemenitby



HeterHeteróóza:za:
-- SpecifickSpecifickáá kombinakombinaččnníí nnáávaznostvaznost
-- NNááhodnhodnáá kombinace kombinace –– uužžitkovitkováá
kkřříížženeníí

RozdRozděělenleníí metod metod 
plemenitbyplemenitby



��Selekce liniSelekce liniíí
��RekurentnRekurentníí selekceselekce
��ReciprokReciprokáá rekurentnrekurentníí
selekceselekce

SpecifickSpecifickáá kombinakombinaččnníí nnáávaznostvaznost



��JednoduchJednoduchéé
��VVíícencenáásobnsobnéé
��MezidruhovMezidruhovéé

UUžžitkovitkováá kkřříížženeníí



ŠŠLECHTLECHTĚĚNNÍÍ

��ŠŠlechtitelsklechtitelskéé
programyprogramy

��HybridizaHybridizaččnníí programyprogramy


